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Práce pojednává o principech a metodice měření funkční magnetické rezonance (fMRI), 
podstatě vzniku a využití BOLD signálu a typech využívaných experimentů. Dále je věnována 
pozornost procesu zpracování fMRI dat a statistické analýze. Následující kapitoly se věnují 
stručnému popisu nejpoužívanější softwarových nástrojů sloužících k analýze dat z fMRI. 
Stěžejní částí práce bylo vytvořit program v prostředí MATLAB s přehledným grafickým 
uživatelským rozhraním pro snadnou vizualizaci a export výstupů z analýz fMRI dat. Druhá 
polovina práce je věnována popisu vytvořeného programu a grafického uživatelského rozhraní 
včetně klíčových funkcí. V závěrečné části je popsána aplikace programu na reálných datech 
klinické studie dynamické konektivity a využití v mezinárodním projektu APGem.  
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Abstract 
Thesis discusses the principles and methodology for measuring functional magnetic 
resonance imaging (fMRI), basically the origin and use of BOLD signal types used 
experiments. Further attention is paid fMRI data processing and statistical analysis. Subsequent 
chapters are devoted to a brief description of the most common software tools used to analyze 
data from fMRI. The main section was to create a program in MATLAB with a detailed graphic 
user interface for easy visualization and export output from analyzes of fMRI data. The second 
half is devoted to describing the program developer and graphic user interface, including key 
functionality. The final section describes the application program with real data from clinical 
studies of dynamic connectivity and use in an international project APGem. 
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V současné době existuje několik zobrazovacích metod, které umožňují studium 
fyziologických změn, které doprovázejí aktivaci mozku. Každá z těchto technik poskytuje 
jedinečný pohled na funkci mozku. Odlišují se v tom, co chtějí měřit a také v tom, jaké 
poskytují časové a prostorové rozlišení. Mezi tyto techniky se řadíme elektroencefalografii 
(EEG), magnetoencefalografii (MEG), které jsou založeny na studiu elektrické a magnetické 
aktivity v mozku. Poskytují časové rozlišení v rámci milisekund na úkor nižšího prostorového 
rozlišení. Zatímco pozitronová emisní tomografie (PET) a funkční magnetická rezonance 
(fMRI), zachycují informace o změnách průtoku krve, které doprovází neurální aktivita 
s relativně vysokým prostorovým rozlišením, ale s časovým rozlišením omezeným na mnohem 
pomalejší změny. Obrázek 1 popisuje časové a prostorové rozlišení uvedených technik. [1] 
 
Obrázek 1: Srovnání rozlišovací schopnosti jednotlivých zobrazovacích metod (převzato z [10]) 
 
Pochopení funkce mozku a lokalizace funkčních oblastí je hlavním cílem neurovědních 
oborů na celém světě. V posledních dvou desetiletích se funkční magnetická rezonance stala 
silným nástrojem pro výzkum, klinickou praxi a především pro předoperační mapování. Mezi 
další klinické aplikace fMRI patří mapování zotavení z mrtvice nebo traumatu, změny 
v průběhu vývoje mozku nebo v průběhu onemocnění. FMRI nabízí také možnost pochopení 
mechanismu duševních poruch. [2]   
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2.  Teoretická část 
2.1 Princip magnetické rezonance 
Veškerá hmota se skládá z atomů, které obsahují tři typy elementárních částic, protony, 
neutrony a elektrony. Mezi základní vlastnosti elementárních částic patří hmotnost, spin, 
elektrický náboj a magnetický moment. V klasické fyzice si spin můžeme představit jako rotaci 
kolem vlastní osy, kterou výborně demonstruje dětská káča.  
Pohybující se nabité částice vytvářejí ve svém okolí magnetické pole, vykazují vlastní 
magnetický moment ve směru osy pohybu. 
𝜇 =  𝛾 ∙ 𝑝      (1) 
kde γ je charakteristická konstanta dané částice označovaná jako gyromagnetický poměr 
[MHz.T-1] a p je mechanický moment hybnosti částice. [32] 
 Abychom mohli využít jevu magnetické rezonance, je nutné pracovat s atomy s lichým 
počtem protonů (např. 1H, 13C, 19F). Atomová jádra se sudým počtem protonů se ke svému okolí 
chovají magneticky neutrálně. Představíme-li si každý proton jako malý magnet, pak při sudém 
obsazení protonů v jádře dojde k jejich spojení opačnými póly, čímž navzájem potlačí své 
magnetické momenty. [3] 
Vzhledem k tomu, že atom vodíku obsahuje ve svém jádře jeden proton a je ve velké míře 
zastoupen v lidském těle, je ideálním zástupcem pro zobrazování magnetickou rezonancí. Slabá 
magnetická pole v okolí rotujících protonů nejsme schopni využít, protože jsou uspořádány 
zcela nahodile, a tudíž své magnetické momenty navzájem vyruší, tento jev znázorňuje obrázek 
2. Z tohoto důvodu je nutné protony umístit do silného homogenního magnetického pole, které 
zajistí uspořádání magnetických momentů protonů. Proti síle, která se snaží natočit vektory 
magnetizace jednotlivých protonů shodně s osou vnějšího magnetického pole, působí síla 
mechanická vyvolaná rotační setrvačností daných protonů. Výsledný pohyb nazýváme 
precesním pohybem. Rozlišujeme uspořádání ve směru vnějšího magnetického pole (paralelní) 
nebo v protisměru (antiparalelní). Protony se přirozeně snaží zaujmout stav s nejnižší 
energetickou náročností, proto je paralelně uspořádaných protonů o trochu víc. Rozdíl mezi 
těmito stavy je malý, ale dostatečný na to, aby tkáň začala projevovat vlastní magnetický 
moment. Každá tkáň je charakterizována odlišnou velikostí magnetického momentu, čímž 




Obrázek 2:Náhodná orientace magnetických momentů protonů (vlevo), uspořádané magnetické momenty po 
aplikaci magnetického pole (vpravo), (převzato z [44]) 
Tkáňový magnetický moment je v silném magnetickém poli nerozeznatelný. Musíme 
protonům dodat energii ve formě, v jaké jsou schopny ji přijmout. Frekvence precesního 
pohybu protonů závisí na magnetických vlastnostech atomového jádra a na intenzitě vnějšího 
magnetického pole, tzv. Larmorova frekvence ω. Protony jsou schopny absorbovat excitační 
kvantum energie pouze v případě, že si obě frekvence odpovídají. Odtud název rezonance.   
𝜔 =  𝛾 ∙ ?⃗? 0,     (2) 
kde γ je gyromagnetický moment a B0 představuje intenzitu magnetického pole. 
Aplikací radiofrekvenčního pulzu o vhodné energii přejde část protonů do stavu s vyšší 
energií uspořádání a protony začnou vykonávat precesní pohyb ve fázi. První z dějů má za 
následek vymizení podélné magnetizace, zatímco druhý děj je příčinou vzniku příčné 
magnetizace. Jedním z typů dělení elektromagnetických pulzů je podle způsobu sklápění 
vektoru tkáňové magnetizace. Radiofrekvenční signál způsobující změnu orientace vektoru 
tkáňové magnetizace o 90˚ se označuje za 90˚ pulz. Samozřejmě nejde o jediný využívaný pulz, 
dalším příkladem může být 180˚ pulz, který sklápí vektor tkáňové magnetizace o 180˚. 
Okamžitě po ukončení dodávky energie prostřednictvím excitačního pulzu, začínají oba 
signály měnit svou velikost, tyto děje označujeme jako spin-spinovou relaxaci a spin-
mřížkovou relaxaci. Vektor podélné magnetizace (spin-mřížková, longitudinální relaxace) se 
s návratem protonu z energeticky náročnějšího uspořádání zvětšuje, naopak vektor příčné 
magnetizace (spin-spinová, transverzální relaxace) postupně vymizí. Tyto děje zobrazuje 
obrázek 3, kde časová konstanta T1 signalizuje dobu, za kterou vektor podélné magnetizace 
nabyde 63 % své původní velikosti. Časová konstanta T2 je definována jako doba potřebná na 
to, aby vektor příčné magnetizace dosáhl poklesu svého maxima na 37 %. T1 relaxační křivka 
popisuje návrat vektoru magnetizace Mz do směru osy z po aplikaci 90˚ RF impulzu. Signál 
naměřený před ukončením stimulace označujeme jako FID (Free Induction Decay) signál. 
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Velmi často se setkáme s příčným relaxačním časem T2*, který uvažuje i vliv nehomogenit 
vnějšího magnetického pole. [3]   
 
 
Obrázek 3: Relaxační časy T1 a T2 
2.2 Zobrazování pomocí MR 
Zobrazování pomocí magnetické rezonance (MRI) využívá tři základní přístupy váhování 
obrazu, které tvoří kontrast mezi jednotlivými tkáněmi. Rozlišujeme T1-váhovaný obraz, T2 
(T2*)-váhovaný obraz a obraz tvořený na základě protonové hustoty, tak zvaný PD-obraz. 
Zvolením vhodně uspořádané pulzní sekvence, lze dosáhnout požadovaného kontrastu. 
Jednotlivé relaxační časy se pro každou tkáň liší, čím větší bude rozdíl hodnot relaxačních časů 
jednotlivých tkání, tím větší počet stupňů šedi je obsažen ve výsledném obraze. Pro získání T1-
váženého obrazu je aplikována série 90˚ radiofrekvenčních pulzů s vhodným repetičním časem, 
čímž pro každou tkáň obdržíme odlišný T1 relaxační čas. Pokud jsou cílem T2-vážené obrazy, 
pak je opět použit 90˚ pulz a po jeho ukončení následuje 180 ˚ pulz. Tento 180 ˚ pulz způsobí, 
že protony vykonávající precesní pohyb s vyšší frekvencí než je Larmorova frekvence, se opět 
sfázují s protony, které vykonávaly precesní pohyb pomaleji. Výsledným efektem je opětovný 
nárůst příčné magnetizace, zaznamenaný signál je označován jako ECHO signál. Tato sekvence 
pulzů se nazývá spin-echo sekvence. Vyznačuje se tím, že 90˚ pulz je po určitém časovém 
intervalu následován 180˚ pulzem, od něhož je za přesně stejnou dobu detekován ECHO signál. 
Sečtením těchto časových úseků získáme časovou konstantu TE (Time to Echo). Tuto sekvenci 





Obrázek 4: Ukázka jednotlivých vážených obrazů T1, PD, T2, (zleva), (převzato z [19]) 
 
2.3 Princip funkční magnetické rezonance (fMRI) 
Funkční magnetická rezonance se vyvinula v užitečnou a důležitou metodu umožňující 
detailní studium hemodynamických změn v mozku v reakci na kognitivní a behaviorální úkoly.  
Tato zobrazovací metoda umožňuje zobrazení lokální mozkové aktivity. Po reakci na podnět 
dochází ke zvýšení neurální aktivity ve specifických oblastech mozku. FMRI je schopna využít 
dějů souvisejících s těmito pochody a zachytit tak nepřímo lokální mozkovou aktivitu. 
Mapování cerebrální odezvy je prováděno pomocí dvou metod. První z metod se nazývá BOLD 
(Blood Oxygenation Level Dependent), která využívá změny v poměru okysličené a 
neokysličené krve. Druhá vychází ze skutečnosti, že nárůst neurální aktivity v lokálních 
oblastech mozku je spojen s vyšší perfuzí v těchto oblastech, což má za následek snížení T1 
relaxačního času [4]. Jedná se o metodu označovanou jako ASL (Arterial Spin Labeling), s jejíž 
pomocí je sledován tok krve. ASL můžeme rozdělit na metody, který používají kontinuální 
značení a na metody využívající impulzní značení. Ve srovnání s BOLD metodou se ASL 
využívá minimálně, z důvodu nízkého poměru signál/šum. [5] 
 
2.4 BOLD signál 
Tato metoda využívá lokální změny v poměru okysličené a neokysličené krve. Molekula 
hemoglobinu má odlišné vlastnosti v závislosti na tom, zda je nebo není navázán kyslík. 
Okysličený hemoglobin (oxyhemoglobin) má diamagnetické vlastnosti, zatímco neokysličený 
hemoglobin (deoxyhemoglobin) vykazuje paramagnetické vlastnosti. Z výše uvedeného plyne, 
že magnetická susceptibilita se zvyšuje s rostoucí koncentrací deoxyhemoglobinu. To znamená, 
že umístěním tkáně do vnějšího magnetického pole je doexyhemoglobin působitelem lokálních 
nehomogenit magnetického pole. Deoxyhemoglobin je tedy tělu vlastní kontrastní látkou. [19] 
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Obrázek 5: Změny relativní koncentrace oxy/deoxy-hemoglobinu (převzato z [10]) 
Zvýšená aktivita neuronů je doprovázena dvěma efekty. Prvním je lokální utilizace kyslíku 
a druhým zvýšená perfuze danou oblastí mozku. Výhodou prvního efektu je, že ke spotřebě 
kyslíku dochází přesně, v té části mozku, kde dochází k neurální aktivitě. Ke zvýšené dodávce 
kyslíku nárůstem perfuze dojde po (2-3 sekundách) od začátku stimulace. Obrázek 5 ilustruje 
vztah mezi spotřebou kyslíku od počátku stimulace a relativní koncentrací oxy/deoxy 
hemoglobinu. S vyšší dodávkou okysličené krve roste relaxační čas T2* v důsledku snížení 
nehomogenit magnetického pole. Změna velikosti BOLD signálu se u voxelu o velikosti 3x3x3 
mm3 pohybuje v rozmezí 1-3 % u přístroje využívající magnet s magnetickou indukcí 1,5 T. 
Tato malá změna signálu je důvodem ke statistickému testování dat, s jehož pomocí lze odlišit 








Signál zaznamenaný jako odpověď na stimulaci je znám pod názvem hemodynamická 
odezva (HRF) a lze ho rozdělit na čtyři fáze. V první fázi dochází k poklesu BOLD signálu v 
důsledku zvýšené spotřebě kyslíku vlivem neurální aktivity.  Ve druhé fázi sledujeme nárůst 
BOLD signálu, což souvisí s vyšší perfuzí v dané mozkové oblasti, nárůst perfuze se pohybuje 
v rozmezí 60-70 % [4]. Amplituda signálu je nejvyšší přibližně po 5-6 vteřinách od počátku 
stimulace. Po ukončení stimulace nastává útlum neurální aktivity, snižuje se signál a krevní 
průtok se vrací k normálu. Tyto děje popisuje třetí fáze. Poslední fáze vyobrazuje prozatím 
nevysvětlený jev, kdy jde odezva signálu do záporných hodnot. Tento stav může být zapříčiněn 
disbalancí poměru oxy/deoxy-hemoglobinu při návratu na výchozí úroveň. Celý cyklus je 
uzavřen návratem signálu na původní hodnotu po přibližně 20-30 sekundách od ukončení 











Obrázek 6: Hemodynamická odezva na stimul (HRF) 
 
2.5 Metodika měření fMRI 
Při vyšetření jsou k vyvolání mozkové aktivity využity motorické, vizuální i akustické 
podněty, jako je například pohyb prstů, tvorba slov nebo reakce na světelný či zvukový 
podnět. Správnou posloupnost těchto úkolů popisují dva základní experimenty (designy). 
První a jednodušší je blokový design, druhým je takzvaný even-related design. U blokového 
designu dochází k pravidelnému střídání aktivních a pasivních úseků (bloků). Obecně platí, 
že zvýšení délky každého bloku povede k silnější odpovědi na daný úkol. Délka 
jednotlivých bloků však nesmí být příliš dlouhá, protože s rostoucí délkou bloků také roste 
pravděpodobnost změny duševních pochodů u zkoumaného subjektu. To znamená, že u 
příliš dlouhých bloků si nelze být zcela jist, zda obdržená odpověď souvisí pouze se 
stimulací. Výhodou blokového designu je jednoduchost a vysoká statistická výkonost 
detekce aktivace. Mezi nevýhody patří nemožnost určení tvaru HRF a limitace při 
pozorování rychlých a složitých mozkových procesů. Na následujícím obrázku 7 je 
znázorněno schéma blokového designu. Časová perioda uvedená na obrázku udává časový 
interval od zahájení snímání jednoho skenu po zahájení snímání následujícího skenu [1, 6]. 
Můžeme se také setkat s označením repetiční čas (TR – Time to Repetition).  
Před každým měřením je nutné informovat vyšetřovanou osobu s průběhem vyšetření a 
zkontrolovat zda je dostatečně obeznámena s těmito informace, což stvrzuje podepsáním 
informovaného souhlasu. Osoba podstupující fMRI vyšetření musí být schopna správně 
plnit sekvenci jednoduchých úkolů a setrvat po celou dobu vyšetření v klidu. Vyšetření 
může probíhat paralelně s několika doprovodnými měřeními (např. monitorování srdeční 
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aktivity a měření dechové frekvence), tyto naměřené signály mohou posloužit k odstranění 




Obrázek 7: Blokový design 
Na rozdíl od blokového designu používá event-related design nepravidelnou stimulaci 
po náhodných časových úsecích a stimulace je obvykle složena z několika různých podnětů.  
Z obrázku 8 je patrné, že stimulační podnět, trvá kratší časový interval, než je doba potřebná 
na pořízení jedné akvizice. Tato krátká stimulace vyvolává velmi malou odezvu ve srovnání 
s odezvou v blokovém designu. Vzdálenost stimulačních podnětů rozhoduje o tom, zda bude 
docházet k překrývání získaných signálů. Abychom obdrželi tvar hemodynamické odezvy, 
potřebujeme zprůměrovat dostatečné množství odezev na jednotlivé stimuly. Výhodou 
tohoto experimentu je vysoká flexibilita při použití několika různých stimulů a možnost 
detekce HRF. Krátké trvání jednotlivých stimulů umožňuje vyhnout se účinkům únavy a 
systematickým vzorcům myšlení nesouvisejících s úkolem. Nevýhodou je, že výkon pro 





Obrázek 8: Event-related design 
2.6 Zpracování fMRI dat 
Aby mohla být naměřená data smysluplně využita, tak musí podstoupit sérii operací, které 
zajistí správnou interpretovatelnost těchto dat. Kroky sloužící k omezení vlivu některých 
artefaktů jsou souhrnně označovány jako předzpracování fMRI dat. Postup zpracování fMRI 
dat je vyobrazen níže uvedeným blokovým schématem. 
 
Obrázek 9: Schéma zpracování dat z fMRI 
Data naměřená během fMRI experimentu, kdy daný subjekt reagoval aktivně či pasivně 
na stimulační podněty, označujeme jako funkční. Dalším typem snímků jsou strukturální 
(anatomické), které slouží pro přesnější anatomickou lokalizaci, avšak jejich pořízení není pro 
fMRI nezbytné. Obrázek 10 znázorňuje rozdíl mezi strukturálním snímkem, který vykazuje 
vyšší rozlišení a nese tedy informace o anatomických detailech a funkčním snímkem, který 
zachycuje funkčnost mozku v daném okamžiku. Pro strukturální snímky je prostorové rozlišení 
důležitější než rychlost jejich pořízení. Avšak porozumění funkčnosti mozku vyžaduje velmi 
rychlou akvizici, odpovídající rychlosti fyziologických změn, které pozorujeme. Pro 
zobrazování pomocí fMRI byly, vyvinuty rychlé zobrazovací sekvence. Mezi nejpoužívanější 
patří EPI sekvence (Echo Planar imaging) s jejichž pomocí jsou získávány funkční snímky. EPI 
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umožňuje dekódovat signál z celého objemu již po jediném excitačním radiofrekvenčním pulzu. 
Touto cestou lze zachytit celý objem mozku během několika vteřin v závislosti na počtu řezů. 
[7] 
 
Obrázek 10: Funkční snímek (vlevo), strukturální snímek (vpravo), (převzato z [7]) 
 
2.6.1 Předzpracování fMRI dat 
Získaná časově závislá objemová data obsahují zdroje variability, které nesouvisejí 
s BOLD signálem a je tedy nutné je odstranit. Zdrojem variability jsou obvykle fyziologické 
procesy, jako dýchání, pohyb objektu, srdeční činnost nebo variabilita vlivem fyzikálních 
omezení MRI (nestacionarita magnetického pole). Dalším příkladem může být fluktuace MR 
signálu způsobená tepelným pohybem elektronů v rámci subjektu a skeneru, vyvolávající velice 
nahodilý šum, který je nezávislý na experimentálních úlohách. [1] 
Korekce pohybu 
Průměrná doba fMRI vyšetření se pohybuje kolem 30-40 minut, proto je velmi obtížné 
vyvarovat se všem pohybům, které mohou mít vliv na pohyb hlavy. I malé pohyby těla se 
přenášejí přes krk na hlavu a tím vyvolávají velmi malé otřesy mozku. K dalším pohybům 
mozku dochází vlivem srdeční činnosti, jelikož je mozek v lebeční dutině nadnášen 
mozkomíšním mokem, na který je srdeční tep přenášen. Pro korekci pohybu jsou využívány 
rigidní operace (translace, rotace). Vlivem pohybu dochází k posunutí a natočení snímaného 
objemu a pozice jednotlivých voxelů si neodpovídají. Pomocí automatizovaného algoritmu je 
vybrán referenční snímek a následující série snímků je pomocí metody rigidní registrace 
upravena tak, aby se dané snímky co nejlépe překrývaly. Následující obrázek zobrazuje 





Korekce rozdílných akvizičních časů jednotlivých řezů 
Typická pulzní sekvence pro nasnímání celého mozku obsahuje 24 řezů (možno i více), kde 
se délka jednoho skenu pohybuje v rozmezí 1,5-3 s. Statistické modely předpokládají, že 
všechny řezy byly sejmuty ve stejném čase, což není možné realizovat. Většina pulzních 
sekvencí využívá prokládané získávání řezů, tak že skener zpočátku shromažďuje liché řezy a 
poté sudé (např. 1 3 5 7 9 11 2 4 6 8 10 12). Bez ohledu na použité pořadí je každý řez získáván 
v jiném časovém bodě. Časové rozdíly jsou obzvláště problematické u prokládaných sekvencí, 
kde jednotlivé řezy nebyly pořízeny postupně. Důsledky rozdílných akvizičních časů jsou 
mnohem větší pro event-related designy než pro blokové designy. Interpolací časového průběhu 
jednotlivých časových posunů lze dosáhnout časové korekce. Přesnost interpolace je závislá na 
rozptylu experimentálních dat a rychlosti vzorkování. Vykazuje-li získaný signál velmi rychlé 
změny (obsahuje vysokofrekvenční složky) ve srovnání s rychlostí vzorkování, pak interpolace 
nezachytí dostatečně přesně změny mezi datovými body. Interpolace je účinnější, mění-li se 
údaje velmi pomalu oproti vzorkovací frekvenci. Interpolace pro korekci rozdílných 
akvizičních časů jednotlivých řezů je účinnější pro data pořízená v relativně krátkých časových 
intervalech (TR), například 1 s. Bohužel je častěji potřeba interpolovat data pořízená v delších 
TR (například 3 s), kvůli dlouhým intervalům mezi po sobě následujícími akvizicemi.  Popsané 
principy jsou ilustrovány schématy na obrázku 12. [7] 
 
Obrázek 12:Vliv rozdílných akvizičních časů na HRF (převzato z [7]) 
(A) (B) 




Prostorová normalizace se zavádí z důvodu snadného porovnávání výsledků jednotlivých 
osob. Výsledky jsou srovnávány mezi danými osobami nebo s anatomickými atlasy.  
Velikost lidského mozku je silně variabilní. Průměrný objem mozku u dospělého nabývá 
hodnoty 1300 cm3, ale můžeme se setkat s objemy v rozmezí 1100 – 1500 cm3 v závislosti na 
velikosti lidského těla [7]. Prostorová normalizace značí registraci daného snímku ke 
standardizované šabloně (MNI), na rozdíl od transformací využívajících při korekci pohybu, 
přidává zvětšení/zmenšení (škálování) a zkosení. Pomocí těchto transformací je dosaženo 
maximální podobnosti snímků a šablony. [9] 
Nejrozšířenější stereotaktický prostor je Talairachův prostor, který byl vytvořen 
francouzským lékařem Jeanem Talairachem a kolegy. Tento prostor byl vytvořen v rámci 
měření na mozku jedné staré ženy. Použití jednoho mozku představuje řadu problémů. Lepším 
přístupem je využití pravděpodobnostních prostorů založených na kombinování dat ze stovek 
jednotlivých skenů. Běžně využívaná je šablona vytvořená v neurologickém ústavu 
v Montrealu a skládá se z průměru 152 T1 vážených obrazů mozku (MNI šablona - Montreal 
Neurological Institute). Tato šablona byla škálována tak, aby odpovídala orientačním 
bodům Talairaichovu prostoru. [7] 
Prostorová filtrace 
Prostorové vyhlazení je používáno za účelem snížení počtu falešných výsledků a tedy ke 
zvýšení poměru signál/šum. K prostorovému vyhlazení je využíván převážně Gaussův filtr, kde 
úroveň filtrace je dána parametrem FWHM (full width and half maximum). Běžné hodnoty pro 
šířku jádra se pohybují v rozmezí 4-12 mm FWHM. Obrázek 13 znázorňuje srovnání 




Obrázek 13: Nevyhlazená data (A), Vyhlazená data FWHM = 12 mm (B), (převzato z [10]) 
Normalizace intenzity 
Kolísání střední hodnoty BOLD signálu v čase lze odstranit její normalizací v každém 
snímku na předem stanovenou hodnotu. Tato hodnota je získána pomocí metody GMS (Grand 
Mean Scaling). Pomocí GMS je stanovena průměrná intenzita signálu všech snímků a je 
nastavena jako referenční. [10] 
Filtrace v časové oblasti 
Tato operace je aplikována na časový průběh BOLD signálu. Jsou zde využívány filtry 
typu horní a dolní propust, s jejichž pomocí jsou odstraněny nežádoucí frekvence v signálu. 
Pomocí horní propusti je potlačován nejčastěji drift, dolní propust je zde využita k odstranění 







2.6.2 Statistická analýza 
Statistická analýza fMRI dat je náročný proces. Data obsahují sekvenci snímků magnetické 
rezonance (MRI) z nichž každý je složen z velkého množství rovnoměrně vzdálených 
objemových prvků, tzv. voxelů. V průběhu jednoho experimentu jsou pořízeny stovky snímků, 
z nichž každý se skládá přibližně z 100 000 voxelů.  Následné testování je prováděno v každém 
voxelu zvlášť, tento přístup je označován za voxel-by-voxel testování. Statistickým porovnáním 
naměřených dat a časového průběhu zvoleného experimentu obdržíme informaci o 
nadprahových hodnotách v těchto datech.  
Metody využívané pro statistické zpracování fMRI dat lze klasifikovat do dvou velkých 
kategorií. První z nich zahrnuje metody založené na hypotéze, které jsou podmnožinou 
obecného lineárního modelu. Příkladem může být korelace, lineární regrese, t-testy, F-testy, 
ANOVA, vícenásobná regrese a jiné. Tyto metody využívají model, který předpokládá určitou 
povahu naměřených dat, neboli jsou založené na modelu či hypotéze. Testováním získáme 
informace o tom, zda naměřená data odpovídají danému modelu. Většina prakticky 
využívaných metod pro detekci aktivace je založena na jednorozměrné statistice, což znamená, 
že výpočet probíhá pro každý voxel zvlášť. Výstupem statistické analýzy je statistická 
parametrická mapa, o které více pojednává kapitola 2.6.3. 
Druhá skupina zahrnuje vícerozměrné statistické metody, které vycházejí pouze ze znalosti 
naměřených dat (Data Driven metody). Tyto metody nevyžadují informace o průběhu 
experimentu a tedy ani o očekávaném charakteru hemodynamické odpovědi. Mezi hlavní 
zástupce těchto metod patří analýza hlavních komponent (PCA) a analýza nezávislých 
komponent (ICA). [30] V současnosti spočívá využití těchto metod v analýze funkční 
konektivity a ke studiu různých mozkových sítí (např. resting-state) bez apriorní znalosti o 
struktuře časového průběhu fMRI experimentu [38]. Největší nevýhodou těchto metod je 





Obecný lineární model (GLM) 
GLM (General Linear Model) zahrnuje třídu statistických metod, které předpokládají, 
že naměřená data lze vyjádřit jako lineární kombinaci různých modelových faktorů, regresorů. 
Tyto regresory jsou násobeny vahami, které vyjadřují jak velká část daného regresoru, se podílí 
na naměřeném signálu.  Nakonec je přičtena reziduální složka, která doplňuje lineární 
kombinaci tak, abychom získali původní signál. V oblastech kde si data a model odpovídají, 
předpokládáme existenci aktivace mozku v důsledku stimulace. Analýza se provádí pro každý 
voxel, proces pro jeden voxel je vyjádřen rovnicí (1). [8] 
 
𝑌𝑖 = 𝑋1. 𝛽1𝑖 + 𝑋2. 𝛽2𝑖 + ⋯+ 𝑋𝑛. 𝛽𝑛𝑖 + 𝑒𝑖 ,   (3) 
 
Kde: Y – vyjadřuje vektor časového průběhu signálu ve voxelu, 
  X - je matice regresorů, 
  β - je vektor vah, 
  e - znázorňuje reziduální složku. 
Naměřená data jsou reprezentována jako dvourozměrná matice, kde řádky reprezentují 




Obrázek 14: Schéma GLM (převzato z [10]) 
Kde Y reprezentuje matici naměřeného průběhu BOLD signálu, X1, X2, X3 jsou 
regresory definující design matici, násobíme je vektorem vah a nakonec přičteme reziduální 
složku Ɛ. 





?̂? =  (𝑋𝑇 ∙ 𝑋)−1 ∙ 𝑋𝑇 ∙ 𝑌,     (4) 
 
Pomocí testování hypotéz je možné stanovit výslednou, statistickou parametrickou 
mapu. Rovnice (5, 6) definují nulovou a alternativní hypotézu. Na základě zamítnutí či přijmutí 
nulové hypotézy na zvolené hladině statistické významnosti rozhodneme o tom, zda je daný 
voxel aktivní.  
Nulová hypotéza: 
𝐻0: 𝑐
𝑇 ∙ 𝛽 = 0,     (5) 
Alternativní hypotéza: 
𝐻1: 𝑐
𝑇 ∙ 𝛽 > 0,     (6) 
 
Testování hypotéz se uskutečňuje nejčastěji formou t-testu. Statisticky významné 
voxely jsou určeny na základě vhodně zvolené hladiny statistické významnosti p. Pro fMRI 
data je nejčastěji volena hodnota p = 0,001. Nadprahové voxely poté reprezentují signifikantní 
cerebrální aktivitu v konkrétní mozkové oblasti. Výpočet je proveden pomocí (rovnice 7). [10] 
 







,    (7) 
 
Kde v čitateli je uveden kontrast odhadnutých vah, výraz SE představuje směrodatnou 
odchylku kontrastu odhadnutých vah a 𝜎𝑅
2 vyjadřuje rozptyl odchylek z vektoru Ɛ. 
Za účelem modelování BOLD odezvy rozlišujeme nelineární modely založené na 
fyziologické bázi, jako je Balónový model, který popisuje cerebrální změny v objemu krve a 
odkysličování a jejich vliv na výsledný BOLD signál. Další možností je lineární časově 
invariantní model. Balónový model se skládá ze sady diferenciálních rovnic, které modelují 
změny objemu krve, průtoku krve a množství deoxyhemoglobinu a jaký mají tyto změny dopad 
na BOLD signál. Nevýhodou těchto modelů je, že ne vždy poskytují věrohodné výsledky při 
práci s daty obsahující šum. Dále vyžadují odhad velkého množství parametrů a neposkytují 
přímý rámec pro provádění závěrů. Prozatím není vhodnou alternativou pro analýzu dat 
z celého mozku, ale je zajímavou oblastí pro budoucí výzkum. Lineární modely poskytují 
robustní a vyhodnotitelné výsledky i pro zašuměná data. Studie ukázaly, že za některých 
podmínek může být BOLD odezva považována za lineární vzhledem k stimulu a to zejména 
tehdy, jsou-li od sebe stimulační impulzy vzdálené alespoň 5 sekund. To znamená, že velikost 
a tvar hemodynamické odezvy (HRF), není závislá na předchozích stimulech.  Je třeba 
zdůraznit, že v rychlých stimulačních sekvencích, kde jsou stimuly vzdáleny například o 2 
sekundy, mohou být nelineární jevy velké. Mnoho statistických metod vyžaduje linearitu 
hemodynamického systému. [1]  
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𝑥(𝑡) = (𝑣 ∗ ℎ)(𝑡),     (8) 
Kde v(t) je stimulační funkce a h(t) označuje hemodynamickou odezvu. 
BOLD odezva je obvykle modelována jako konvoluce stimulační funkce 
s hemodynamickou odezvou (HRF). Následující obrázek 15 znázorňuje, jak odlišné mohou být 
BOLD odezvy při použití stimulační funkce ve formě blokového designu nebo variabilní 
stimulační funkce event-related designu.  
 
 
Obrázek 15: Konvoluce stimulační funkce s HRF (převzato z [1]) 
 
Sada regresorů, která se pokouší vysvětlit experimentální data s využitím obecného 
lineárního modelu, se označuje jako design matice. Během výpočtu obecného lineárního 
modelu jsou stanoveny všechny váhy, ale jen některé se později uplatňují jako kontrasty. 









Obrázek 16: Design matice (převzato z [20]) 
 
2.6.3 Interpretace výsledků 
Výsledkem statistické analýzy je statistická parametrická mapa, kterou obdržíme na 
základě voxel-by-voxel testování vhodným statistickým testem. K velmi často využívaným 
testům patří t-test a F-test. Je možné použít jednostranný nebo oboustranný t-test, u 
oboustranného rozlišujeme znaménko. F-test je vždy jednostranný.  Obrovské množství 
testovaných voxelů je spojeno s nárůstem rizika statistické chyby prvního druhu, tedy falešné 
pozitivity. Testujeme-li 100 000  voxelů s prahovací podmínkou p = 0.001, pak obdržíme 100 
nadprahových falešně pozitivních voxelů.  
Proto je vhodné zvolit přísnější prahování například v podobě Bonferroniho korekce. Zde 
se uplatňuje metoda FWE (Family Wise Error) korekce, s jejímž využitím je získán korigovaný 
práh. Výsledná hladina statistické významnosti je vypočtena podělením zadané hladiny 
s počtem testovaných voxelů. Pozoruhodný průlom ve vícenásobném testování byl uskutečněn 
v roce 1995, kdy byla vyvinuta FDR (False Discovery Rate) korekce. Tato korekce popisuje 
poměr předpokládaného počtu falešně pozitivních voxelů a všech pozitivních voxelů. Výsledná 








Základním krokem interpretace bývá lokalizace funkčních oblastí. Pro vyšší přehlednost lze 
funkčními snímky překrýt snímky strukturální. Na základě informací o tom, které oblasti byly 
aktivovány lze sestavit modely funkční konektivity a integrace.  
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3. Software pro analýzu fMRI dat 
Za účelem zpracování fMRI dat je možné využít mnoha softwarových nástrojů 
zabývajících se danou problematikou. Mezi nejznámější patří toolbox SPM12, GIFT, 
BrainVoyager, FSL (FMRIB Software Library), DTU toolbox. Toolbox SPM12 a GIFT 
budou popsány v následujících podkapitolách.  
BrainVoyager je uživatelsky přívětivý softwarový balík původně vyvinutý pro 
platformu Windows, ale s postupem času se rozšířil na všechny hlavní počítačové platformy 
(Windows, Linux a MAC OS X). Tento software byl vyvinut v programovém jazyce C++, 
čímž je dosaženo vysoké rychlosti na všech platformách. Částečnou nevýhodou 
BrainVoyageru oproti ostatním zde uvedených softwarových nástrojů je jeho zpoplatnění. 




Obrázek 17: Ukázka GUI softwaru BrainVoyager, převzato z [46] 
 
FSL je balík analytických nástrojů pro fMRI, MRI mozku a DTI obrazových dat. 
Funguje na všech platformách, na Linux a Windows přes Virtual Machine. Většinu funkcí lze 
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spustit jak z příkazového řádku, tak pomocí grafického uživatelského rozhraní. Obrázek 18 
ilustruje GUI softwaru FSL. 
 
Obrázek 18: Ukázka GUI softwaru FSL, převzato z [45] 
DTU toolbox obsahuje kolekci algoritmů pro analýzu nezávislých komponent. Všechny 
algoritmy jsou realizovány pro programové prostředí MATLAB. Veškerý kód lze volně použít 
v oblasti výzkumu a další neziskové aplikace. [28] 
 
3.1 Program SPM12 
SPM (Statistical Parametric Mapping) je programový balík určený ke zpracování 
obrazových sekvencí získaných pomocí fMRI, EEG, PET, SPECT a MEG. Je napsaný pro 
programové prostředí MATLAB, kde je možné si dopsat mnoho užitečných funkcí. [12] 
Výhodou SPM oproti ostatnímu softwaru pro analýzu dat je bezplatná licence a pravidelná 
aktualizace balíku SPM. Další výhodou je, že funguje na všech platformách, kde lze 
pracovat s prostředím MATLAB. [13] 
Z MR skeneru se obrazová data odesílají na archivační server PACS ve formátu 
DICOM. V programu SPM dochází ke konverzi datového formátu DICOM na formát NIfTI 
(The Neuroimaging Informatics Technology Initiative). Na platformách UNIX, Mac OS X, 
Solaris pracujeme s programovým balíkem AFNI.  
27 
 
Datový formát NIfTI (*.nii) vznikl jako rozšíření původního formátu ANALYZE (*.img 
a *.hdr). NIfTI formát bude více popsán v kapitole 3.1. Následující obrázek 19 zobrazuje 
úvodní okno toolboxu SPM. 
Výstupní soubory SPM 
Po výpočtu specifikovaného modelu jsou všechny soubory uloženy do souboru 
SPM.mat. Tento soubor obsahuje veškeré důležité informace o parametrech modelu, 
přednastavených kontrastech a mnoho jiných informací. Definice jednotlivých kontrastů jsou 
uloženy v souborech con_000i.img kde i, reprezentuje i-tý kontrast, za předpokladu, že 
kontrasty byly specifikovány. Soubory beta_000k.img kde k, indexuje k-tý regresní koeficient 
obsahují vypočítané parametrické mapy. Zbytková variabilita dat je obsahem souboru 
ResMS.img. Informace o T-statistice je uložena v souboru spmT_xxxx.img. [12, 29] 
 
 




3.2 Program GIFT 
GIFT (Group ICA of fMRI Toolbox) je aplikace vytvořená v programovém prostředí 
MATLAB umožňující podrobit data z fMRI analýze nezávislých komponent. K analýze je 
k dispozici šestnáct algoritmů pro výpočet ICA, z nichž nejpopulárnější je FastICA a Infomax. 
Program vyžaduje, abychom zadali počet nezávislých komponent nebo využili algoritmu, který 
slouží k přibližnému stanovení počtu nezávislých komponent. Tento algoritmus slouží pouze 
jako přibližný odhad, jelikož nemáme možnost ověřit si, kolik zdrojů variability se podílelo na 
vzniku signálu. GIFT lze využít k analýze jednoho subjektu stejně tak dobře jako, k analýze 
celé skupiny subjektů. [14] Nastavení potřebných parametrů probíhá v části zvané Setup ICA 
Analysis (obrázek 20), kde pro základní analýzu zcela postačí nastavit několik parametrů, zbylé 
jsou přednastavené a obvykle je není nutné měnit. Prvním nastavovaným parametrem je 
adresář, kam budou ukládána zpracovávaná data. Následně zadáme jméno, které bude obsaženo 
v názvech výsledných komponent a jejich časovým průběhů. Další krok spočívá ve výběru dat, 
která mají být podrobena analýze. Na závěr je nutné zadat počet komponent nebo využít 
algoritmu pro jejich odhad. Po úspěšném nastavení části Setup ICA Analysis je možné postoupit 
k části Run Analysis, kde jsou data podrobena sérii kroků, které např. zahrnují redukci 
dimenzionality dat pomocí PCA, výpočet ICA a zpětnou rekonstrukci.  
 
Obrázek 20: Základní dialogové okno programového balíku GIFT (vlevo) a Run Analysis (vpravo) 
 
 Na obrázku 21 je znázorněn grafický výstup aplikace GIFT po úspěšném proběhnutí 
Run Analysis. Obrázek zachycuje náhodně zvolenou nezávislou komponentu s jí odpovídajícím 





Obrázek 21: Komponenta obsahující prostorovou mapu a časový průběh, převzato z [14] 
 
V následující kapitole bude blíže popsán princip nezávislé analýzy komponent a algoritmů, 
které tento program využívá.   
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4. Analýza nezávislých komponent (ICA) 
První použití analýzy nezávislých komponent (ICA) v souvislosti s experimenty s fMRI je 
datováno na rok 1998 [23]. Od té doby došlo k výraznému posunu ve způsobu využití a 
interpretaci při použití ICA na neurovědních datech.  
BOLD signál získaný aktivací mozku prostřednictvím jeho stimulace vykazuje nízký 
poměr signál šum. Tento fakt naznačuje, že je užitečný signál doprovázen různými zdroji 
variability, v podobě fyziologických a přístrojových artefaktů. Tato směs signálů představuje 
výzvu pro analytické metody, které se snaží identifikovat pouze signál zájmu. Ve své základní 
podobě ICA rozkládá 2D matici dat, jejíž řádky představují čas a sloupce voxely, do 
samostatných složek, které se vyznačují odlišnými statistickými vlastnostmi. Obrázek 22 
ilustruje, jak takový rozklad probíhá. Čtyřrozměrná objemová data jsou převedena na 2D matici 
uspořádáním všech voxelů pro každý časový bod do jednoho řádku. Tato datová sada je dále 
pomocí vlastního ICA algoritmu rozložena na dvě samostatné matice. První matice obsahuje 
v každém sloupci odpovídající časový průběh a v druhé jsou v jednotlivých řádcích začleněny 
informace o prostorové mapě dané komponenty. [23] 
 ICA je vícerozměrná statistická metoda, která nevyžaduje znalost toho, co hledáme 
v datech. Lze ji proto využít pro objevování skrytých časoprostorových vztahů z obrazových 
dat mozku. ICA předpokládá maximálně prostorově nezávislé komponenty asociované 
s časovými průběhy. [15] Primárně jsou využívány dva typy ICA metod, časová ICA (TICA) a 
prostorová ICA (SICA). Časová ICA se používá k detekci specifických změn v časových řadách 
fMRI signálů z mozkových oblastí zájmu. Prostorová ICA se využívá k lokalizaci změn 
mozkové aktivity a je v současnosti dominantní ICA metodou pro analýzu fMRI dat. [40] 
Výstupem prostorové ICA jsou prostorově nezávislé mapy jednotlivých komponent s jejich 
odpovídajícími časovými průběhy. Zatímco časová ICA poskytuje časově nezávislé časové 









Z předchozího odstavce vyplývá, že ICA patří do skupiny metod založených na slepé 
separaci signálů (BSS – Blind Source Separation). ICA metody předpokládají, že data budou 
zaujímat jiné než normální rozložení. [16]  
Standardní lineární model pro ICA neuvažující šum představuje rovnice (9). 
𝑋 = 𝐴 ∙ 𝑆,     (9) 
Kde, X je matice dat (BOLD signál), A je lineární směšovací matice (mixovací matice) a 
S označuje matici časově nebo prostorově nezávislých komponent. Sloupce směšovací matice 
odpovídají časovým průběhům nezávislých signálů, jejichž prostorové rozložení udávají řádky 
matice S. V praxi ovšem obvykle odhadujeme de-mixovací matici W pomocí vztahu, který je 
uveden v následující rovnici (10). 
𝑆 = 𝑊 ∙ 𝑋 =  𝐴−1 ∙ 𝑋,     (10) 
Kde, W je inverzní matice A. [17] 
Na základě naměřeného BOLD signálu jsou odhadovány matice S a W. Cílem je separovat 
jednotlivé složky naměřeného signálu do nezávislých komponent tak, aby bylo možné 
identifikovat cerebrální aktivitu mezi různými druhy šumových signálů. Při separaci se můžeme 
setkat s problémem záměny indexů, což způsobí změnu pořadí separovaných zdrojů vzhledem 
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Obrázek 22: Schématické znázornění rozkladu fMRI dat pomocí prostorové ICA (převzato z [23]) 
čas 




4.1 Omezení ICA 
Pro úspěšné použití ICA je nutné učinit jisté předpoklady a omezení. Prvním 
předpokladem je maximální statistická nezávislost komponent. To znamená, že náhodné 
veličiny y1, y2, …, yN jsou nezávislé, jestliže informace o hodnotě yi neudává žádnou 
informaci o hodnotě yj, kde i ≠ j. Nezávislost může být definována pomocí hustoty 
pravděpodobnosti. Označme p(y1, y2, …, yN) jako sdruženou funkci hustoty pravděpodobnosti 
yi. Yi jsou nezávislé právě tehdy, když společnou funkci hustoty pravděpodobnosti lze vyjádřit 
následujícím způsobem. [26] 
 
𝑝(𝑦1, 𝑦1,… , 𝑦𝑁) = 𝑝1(𝑦1)𝑝2(𝑦2)…𝑝𝑁(𝑦𝑁)   (11) 
 
Druhým předpokladem je, že nezávislé komponenty zaujímají non-gaussovské 
(nenormální) rozložení. Intuitivně lze říci, že Gaussovská distribuce dat je příliš jednoduchá. 
Kumulace vyššího řádu, které jsou nezbytné pro odhad ICA modelu, nabývají pro Gaussovské 
rozložení nulové hodnoty. Následující příklad ilustruje, z jakého důvodu nesmí komponenty 
zaujímat Gaussovské rozložení. Předpokládejme, že sdružená distribuce dvou nezávislých 
















)   (12) 
 
Nyní předpokládejme, že mixovací matice A je ortogonální, což znamená, že její 
transponovaná matice je zároveň maticí inverzní, AT = A-1. Využijeme-li předchozích poznatků, 














Vzhledem k ortogonalitě matice A je možné vyvodit, že ||ATx||2 = ||x||2 a |det A| = 1. Z 









)    (14) 
 
Nyní je zřejmé, že ortogonální mixovací matice nemění funkci hustoty 
pravděpodobnosti, původní i mixovací distribuce jsou identické. Z tohoto důvodu neexistuje 
žádný způsob, jak odvodit mixovací matice z této směsi. Graficky lze tento jev vyobrazit 
vynesením distribuce ortogonální směsi, která je v podstatě stejná jako distribuce nezávislých 
komponent. Rotačně symetrický tvar hustoty pravděpodobnosti neobsahuje žádné informace o 
směrech sloupce mixovací matice, a proto nemůže být odhadnuta. [26] 
 
Obrázek 23: Distribuce sdružené hustoty pravděpodobnosti dvou nezávislých proměnných s normálním 
rozdělením, převzato z [26] 
 Zaujímá-li část komponent normální rozložení a zbylá část nenormální rozložení, pak 
lze odhad ICA modelu provést tak, že budou odhadovány všechny non-gaussovské 
komponenty. Gaussovské komponenty od sebe nemohou být navzájem odděleny. Z toho plyne, 





Obrázek 24: Distribuce sdružené hustoty pravděpodobnosti dvou nezávislých proměnných, převzato z [26] 
 
Posledním předpokladem je, že neznámá směšovací matice je čtvercová. To znamená, 
že počet nezávislých komponent se rovná počtu pozorované směsi. Tento předpoklad je 
zaváděn pro jednoduchost. Poté po odhadnutí matice A, můžeme vypočítat její inverzní matici 
W a získat nezávislé komponenty jednoduše z již dříve uvedeného vztahu: 
 
𝑆 = 𝑊 ∙ 𝑋     (15) 
 
Další podmínkou pro úspěšné použití ICA je volba počtu odhadovaných komponent. 
V praxi je často obtížné určit počet komponent, který má být odhadnut. V ideálním případě 
reprezentuje každá komponenta právě jeden z původních zdrojových signálů, tohoto stavu lze 
těžko docílit, ale snahou je se mu co nejvíce přiblížit. Při zvolení příliš vysokého počtu 
komponent je pravděpodobné, že dojde k rozkladu některých důležitých komponent 
reprezentujících konkrétní mozkovou aktivitu do několika dílčích komponent, které bude velmi 
komplikované správně interpretovat.  Při nedostatečném počtu komponent se zase vyskytuje 
problém s nedostatečným vysvětlením analyzovaných dat. Z tohoto důvodu je vhodné využít 
algoritmu pro odhad počtu komponent na základě informačně-teoretického kritéria. [25, 39] 
Mezi běžně používaná kritéria pro stanovení počtu komponent se řadí AIC (Akaike 
Information Criterion), které bylo později rozšířeno na kritérium KIC (Kullback-Leibler 
Information Criterium) nebo kritérium MDL (Minimum Description Length) [41]. Odhadovaný 
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počet komponent je zvolen na základě některého kritéria. V případě neurovědních fMRI dat se 
počet komponent pohybuje v rozmezí 20-30. [30] 
4.2 Algoritmy ICA 
Algoritmus Infomax 
Algoritmus Infomax využívá principu minimalizace vzájemné informace, která je 
definována pro dvojici náhodných proměnných jako: 
𝐼(𝑋; 𝑌) = 𝐻(𝑋) − 𝐻(𝑋|𝑌),    (16) 
kde H (X) je entropie proměnné X a H (X|Y) je podmíněná entropie (entropie X podmíněná 
určitou hodnotou Y). Formálně je entropie pro danou proměnnou definován jako: 
𝐻(𝑋) =  − ∑ 𝑃(𝑥) log 𝑃(𝑥)𝑥 ,    (17) 
𝐻(𝑌) =  − ∑ 𝑃(𝑦)log 𝑃(𝑦)𝑦 ,    (18) 
𝐻(𝑋, 𝑌) =  − ∑ 𝑃(𝑥, 𝑦)log 𝑃(𝑥, 𝑦)𝑥,𝑦 ,    (19) 
kde P (x) je pravděpodobnost, že proměnná X je ve stavu x. Entropii lze chápat jako míru 
nejistoty. Čím nižší je hodnota entropie, tím více máme informací o daném systému. To 
znamená, že minimalizací vzájemné výměny informace, dochází ke zvyšování nezávislosti 
daných proměnných. Na základě rovnice 16 byl navržen algoritmus pro výpočet de-mixovací 
matice W, tento algoritmus označujeme jako Infomax. Tento algoritmus je dán třemi kroky: 
1. Inicializace W(0), (například náhodně) 
2. 𝑊(𝑡 + 1) = 𝑊(𝑡) +  𝜂(𝑡)(𝐼 − 𝑓(𝑌)𝑌𝑇)𝑊(𝑡)         (20) 
3. Jestliže nedošlo ke konvergenci, vrať se k předchozímu kroku. 
kde t reprezentuje aproximační krok, 𝜂(t) je funkce, která určuje velikost kroků pro 
aktualizaci de-mixovací matice (obvykle exponenciální funkce nebo konstanta), f (Y) je 
nelineární funkce, která je obvykle volena na základě rozdělení a I představuje jednotkovou 
matici o rozměrech m×m. V případě super-gaussovské distribuce, tedy distribuce s kladným 
koeficientem špičatosti nebývá nelineární funkce f (Y) tvaru:  
𝑓(𝑌) = tanh (𝑌)     (21) 
Pro distribuci se záporným koeficientem špičatosti je vztah transformován do následujícího 
tvaru: 





Obrázek 25: Originální a odhadnuté zdroje získané algoritmem Infomax, převzato z [37] 
Algoritmus FastICA 
Další možností jak odhadnout nezávislé komponenty je zaměření se na non-gaussovské 
rozložení. Vzhledem k tomu, že základním předpokladem je non-gaussovské rozložení 
jednotlivých komponent. Jedním ze způsobů, jak získat nezávislé komponenty, je požadovat od 
každé z nich maximální vzdálenost od normální distribuce. Jako měřítko vzdálenosti od 
normálního rozložení lze použít negativní entropii. [30, 31] 
𝑁(𝑋) = 𝐻(𝑋𝐺𝑎𝑢𝑠𝑠) − 𝐻(𝑋),    (23) 
kde X je náhodný vektor známý jako non-gaussovký, H (XGauss) je entropie vektoru XGauss 
s normálním rozdělením, jehož kovarianční matice je stejná jako u vektoru X. Normální 
rozdělení je charakterizování nejvyšší hodnotou entropie. Z toho co je známo lze na základě 
rovnice 23 vyvodit, že negativní entropie musí být vždy kladná. Je velmi obtížné vypočítat 
hodnotu negativní entropie bez vhodných aproximací, proto se namísto rovnice 23 používá 
například následující vztah: 







kde V  je normalizovaná proměnná s nenormálním rozložením (s nulovou střední hodnotou 
a jednotkovým rozptylem), U označuje normalizovanou proměnnou s normálním rozložením a 
Ø reprezentuje obvykle funkci (tanh ()). Funkce Ø nesmí být kvadratická. [30, 31] 
 
1. Inicializace wi 
2. 𝑤𝑖
+ = 𝐸 (∅′(𝑤𝑖
𝑇𝑋))𝑤𝑖 − 𝐸(𝑥∅(𝑤𝑖
𝑇𝑋))         (25) 





         (26) 
4. Pro i = 1, přejdi na krok 7. Potom pokračuj krokem 5. 
5. 𝑤𝑖
+ = 𝑤𝑖 − ∑ 𝑤𝑖
𝑇𝑖−1
𝑗=1 𝑤𝑗𝑤𝑗       (27) 





         (28) 
7. Jestliže nedošlo ke konvergenci, vrať se na krok 2. Jinak se vrať na krok 1. a i = i + 
1 dokud nejsou získány všechny komponenty.  
kde wi představuje sloupec de-mixovací matice W, w+ označuje dočasnou proměnou 
sloužící k výpočtu w, Ø´ je derivátem funkce Ø, E je očekávaná hodnota (průměr). Po 
konvergenci wi je nutné zajistit ortogonalitu následujícího sloupce wi + 1, aby nedocházelo ke 
konvergenci do stejného místa. [30, 31] 
Algoritmus ICASSO 
Hlavním problémem při použití ICA analýzy je skutečnost, že rozklad nemusí být 
stabilní. Proto byla vyvinuta metoda pro vizualizaci vztahů, mezi iteracemi algoritmu sloužící 
k určení stability zvoleného stupně rozkladu. Tato metoda se nazývá ICASSO [34]. Statistická 
spolehlivost je ověřována několikanásobným spuštěním algoritmu s odlišnými počátečními 
podmínkami. Po každém běhu dochází ke sběru komponent a jejich vzájemnému klastrování. 
Výsledné odhady jsou porovnávány na základě shlukování jejich komponent pomocí vhodného 
podobnostního kritéria [33, 34]. Každý klastr je charakterizován svou velikostí a vzdáleností 
od ostatních klastrů. Menší klastry odpovídají stabilnějším komponentám. To znamená, že i po 
několikanásobném spuštění algoritmu s odlišnými parametry, je dosaženo velmi podobných 
nebo stejných výsledků pro danou komponentu.  
ICASSO algoritmus se skládá z níže uvedených kroků: 
1. Parametry pro odhad algoritmu jsou zvoleny například pro metodu FastICA.  
 
2. Druhý krok zahrnuje několikanásobné spuštění algoritmu, mezi iteracemi jsou zvoleny 
jiné počáteční podmínky (odlišné nastavení mixovací matice). 
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3. Odhady jsou seskupeny na základě jejich vzájemné podobnosti (uvnitř i vně daného 
klastru), přičemž volba shlukovací metody není nějak omezená. 
4. Výsledek lze zobrazit jako 2D graf. Algoritmus na základě parametrů každého shluku 
vyhodnotí vhodného reprezentanta (komponentu). Kompaktnější klastry odpovídají 
spolehlivějším odhadům.  
Velikost a vzdálenost jednotlivých klastrů je charakterizována tzv. indexem stability Iq. 
Tento index nabývá hodnot v rozsahu 0 < Iq < 1. V ideálním případě (stabilní rozklad) dosahuje 
hodnoty 1. Následující rovnice popisuje princip výpočtu indexu stability.  
 
𝐼𝑞(𝑛) =  
1
|𝐶𝑛|2




∑ ∑ 𝜆(𝑠𝑖, 𝑠𝑗)𝑗 ∈ 𝐶−𝑛𝑖 ∈ 𝐶𝑛 ,  (29) 
  
kde |Cn| je počet komponent z n-tého klastru, |C-n| obsahuje množinu indexů, které 
nepatří do n-tého klastru a λ představuje podobnostní kritérium mezi i-tou a j-tou komponentou. 
[30, 35] Následující obrázek ilustruje výstup metody ICASSO. 
 




4.3 Popis metodologie ICA a interpretace výsledků 
Stejně jako v případě obecného lineárního modelu jsou naměřená data předzpracována, 
než podstoupí rozklad pomocí ICA. Předzpracování dat je doplněno o redukci a bělení dat. 
Redukce dat je prováděna kvůli předpokladu, že počet nezávislých zdrojů (komponent) je nižší, 
než počat časových bodů (SICA) nebo počet voxelů (TICA). Tato část předzpracování se 
obvykle provádí pomocí PCA, která je schopna snížit počet dimenzí při současném zachování 
většiny variability dat. K bělení dochází za účelem zlepšení konvergence ICA algoritmu. 
Poslední fází než tato upravená data podstoupí ICA rozklad, je volba počtu komponent, které 
budou dostatečně přesně vysvětlovat analyzovaná data. [42] Pro snadnější interpretovatelnost 
se obvykle výsledné prostorové mapy komponent převádí na Z-skóre a prahují obdobně jako 
v případě statistických parametrických map.  
4.4 Skupinová ICA  
ICA byla úspěšně aplikována na jednotlivé subjekty, avšak rozšíření na skupinovou 
analýzu není tak jednoduché jako v případě analýzy pomocí GLM. Důvodem je to, že ICA 
nemá předem definovanou design matici a jak časové průběhy, tak prostorové mapy komponent 
musí být odhadovány pro každý subjekt zvlášť. V případě skupinových dat naráží ICA na 
problém se správnou identifikací vzájemně si odpovídajících komponent mezi jednotlivými 
subjekty. [30] Z tohoto důvodu využívá skupinová ICA nejčastěji časovou konkatenaci, která 
zajišťuje správnou identifikaci těchto komponent. Časová konkatenace byla poprvé aplikována 
v softwaru GIFT, který provádí dvourozměrný ICA rozklad mezi takto zřetězenými daty mezi 
subjekty. Na výstupu uživatel obdrží specifickou prostorovou mapu a časový průběh 
konkrétního subjektu prostřednictvím algoritmu zpětné rekonstrukce z odpovídající části 
skupinové mixovací matice. [43] 
 
Obrázek 27: Blokové schéma výpočtu skupinové ICA (převzato z [21]) 
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GIFT předpokládá, že data jsou zcela charakterizována odhadnutými zdrojovými signály a 
mixovací maticí. Rekonstrukce prostorové mapy daného subjektu z odhadu skupinové ICA 
probíhá vynásobením inverzní mixovací matice s odpovídajícími daty daného subjektu (tzv. 
duální regrese). [43] 
Skupinová ICA se skládá z několika kroků, které jsou popsány schématem na obrázku 27. 
První krok spočívá v redukci zdrojových dat, nejčastěji pomocí PCA, ale je možné použít i jiné 
metody, například shlukování. Nejběžnější přístup uplatňuje dvoustupňovou redukci dat, první 
na úrovni subjektů a druhou na úrovni skupiny. Další fáze zahrnuje proces odhadování, 
rozlišujeme několik způsobů. Jedním z nich je výpočet ICA pro každý subjekt zvlášť, výstupy 
se poté spojují do skupiny. Mezi jiné přístupy řadíme časovou a prostorovou konkatenaci 
(popsanou v předešlém odstavci), kde se provede pouze jeden výpočet ICA, která pak může být 
dále dělena na jednotlivé subjekty. Posledním krokem je zpětná rekonstrukce dat, která je 
prováděna na základě PCA nebo regresních metod. Jestliže vynásobíme odpovídající část 
matice W s daty příslušného subjektu, pak obdržíme sled časově závislých prostorových 




5. Program pro vizualizaci a export dat fMRI 
Vytvořený program slouží k zobrazení statistických parametrických map nebo nezávislých 
komponent. Program byl vytvořen a odladěn v programovém prostředí MATLAB ve verzi 
R2014a. Pro svůj běh potřebuje toolbox SPM12 s aktualizací 6225.  Data pro vizualizaci 
nezávislých komponent byla získána pomocí toolboxu GIFT ve verzi 2.0a. Následující obrázek 
ilustruje GUI po spuštění programu. 
 
Obrázek 28: GUI bez načtených dat 
5.1 Grafické rozhraní programu 
Hlavní okno je pro lepší přehlednost rozděleno na několik panelů. Levá část hlavního okna 
obsahuje tři prvky axes jejichž úkolem je zobrazit tři na sebe kolmé aktuálně zvolené řezy 
mozku. Zobrazené řezy odpovídají dle anatomických zvyklostí sagitální, koronální a axiální 
(transverzální) rovině. Dalšími objekty levého panelu jsou colorbar a malý panel obsahující 
listbox, do kterého jsou vepsány údaje o načtených datech, pole pro popis aktuální Z-hodnoty 
při zobrazení nezávislých komponent a tlačítka sloužící k převodu popisků do angličtiny. 
Colorbar usnadňuje uživateli představu o hodnotách zobrazované aktivační mapy. V případě 
statistických parametrických map jsou v listboxu údaje o názvu načteného souboru, jeho 
dimenzi, cestě k načtenému souboru a jeho transformační matice. Pro nezávislé komponenty je 
přidána ještě informace o tom, která komponenta je zobrazena. Poslední částí levé strany okna 
je prvek pro nastavení průhlednosti aktivačních map. Průhlednost je při spuštění programu 
nastavena na nulu, po vykreslení aktivačních map lze pomocí posuvníku měnit hodnotu 
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průhlednosti v rozsahu 0 – 1. Tato funkce je zavedena z důvodu získání přesnější informace o 
tom, ve které části mozku došlo k aktivaci. Vedle posuvníku se pro přehlednost nachází pole 
pro výpis aktuální hodnoty průhlednosti. Obrázek 29 ilustruje výše popsané části GUI. 
 
Obrázek 29: Obrázek popisující levou část GUI 
V pravé horní části okna se nachází panel, který je rozdělen na tři části. První část 
obsahuje informace o aktuálně zvolené pozici na objektech axes (zobrazené řezy). Zobrazené 
souřadnice jsou popsány ve voxelech (podkladového snímku) i v milimetrech 
standardizovaného MNI prostoru. Zvolená souřadnice je v každém objektu axes určena 
průsečíkem dvou na sebe kolmých os. Aktualizovat pozici tohoto kříže lze klinutím na 
libovolnou axes nebo přímým zadáním hodnoty do pole se souřadnicemi.  
Druhou součástí panelu jsou dvě výběrová pole. První umožňující volbu podkladového 
snímku, přes který budou vykreslovány aktivační mapy. Druhé pro výběr barevné škály, která 
bude použita k pseudobarvení aktivačních map.  
Poslední část panelu umožňuje uživateli nastavit hodnoty pro prahování. Při práci se 
statistickými parametrickými mapami lze prahovat standardní p hodnotou a p hodnotou 
s korekcí FWE. Nezávislé komponenty jsou prahovány pomocí zvolené Z hodnoty. Program 
automaticky zvolí způsob prahování podle typu načtených dat, tedy když jsou načteny nezávislé 
komponenty, tak nelze prahovat s pomocí p hodnot a naopak.  
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Pod tímto panelem se nachází dva prvky typu listbox sloužící k volbě nezávislých 
komponent k zobrazení. Po nastavení adresáře s výsledky analýzy nezávislých komponent 
z programu GIFT, jsou do prvního listboxu vypsány názvy souborů, které ve svém názvu 
obsahují část požadovaných řetězců (sub, mean, agg a std) a mají příponu *.nii. Výběrem 
libovolné položky z právě vypsaného seznamu dojde k načtení všech jejích položek do paměti, 
tento krok zabere několik vteřin, ale velmi urychlí následné zobrazování jednotlivých 
komponent. Zároveň je do druhého listboxu vypsán seznam načtených komponent. Po zvolení 
libovolné komponenty dojde k jejímu vykreslení.  
Spodní část pravé strany hlavního okna vyplňuje zobrazovací prvek typu axes, ve 
kterém se po zobrazení aktivační mapy dané komponenty vykreslí její odpovídající časový 
průběh. Uživatel má možnost do tohoto zobrazovacího prvku (dále označen jako axes4) 
vykreslovat také dva časové průběhy, za účelem snadnějšího porovnání. Vykresleny jsou 
časové průběhy dvou naposledy zobrazených komponent, zároveň dochází k automatickému 
výpočtu korelačního koeficientu těchto signálů. K vykreslení dvou signálů dojde po zaškrtnutí 
políčka s názvem Porovnat dva signály. Jestliže není potřeba zobrazit žádný časový průběh, 
pak lze odškrtnout pole s názvem Zobrazit signál, poté se axes4 nezobrazí a do uvolněného 
místa jsou roztaženy prvky Listbox. Výše popsané části GUI jsou zobrazeny na obrázku 30. 
Naopak, nastane-li situace, kdy uživatel potřebuje porovnat více než dva signály, pak 
stačí použít tlačítko Více signálů. Po stisknutí dojde k otevření okna s názvem Porovnání 
signálů, ve kterém se nachází listbox s vypsanými komponentami, prvek, do nějž se vypisují 
zvolené komponenty, zobrazovací prvek pro vybrané časové průběhy a listbox, do kterého je 
vypsána korelační matice, viz obrázek 32. Po zobrazení tohoto okna lze z listboxu vybrat 
libovolný počet dostupných komponent a pomocí tlačítka Načtení signálů zobrazit jejich 
odpovídající časové průběhy. Automaticky dojde k vypsání vybraných komponent, výpočtu 
korelační matice a zobrazení časových průběhů. Jednotlivé časové průběhy jsou na základě 
matice náhodně zvolených odstínů obarveny. Název komponenty a její odpovídající časový 





Obrázek 30: Obrázek popisující pravou část GUI 
 
 




Obrázek 32: Ukázka okna pro porovnávání více signálů 
  Dalším využitím zobrazovacího prvku  axes4, může být zobrazení stimulační funkce. 
Toho lze docílit zaškrtnutím políčka Zobrazit regresor. Po označení tohoto pole dojde 
k vyvolání dialogového okna, které vybízí k výběru souboru SPM.mat, ve kterém jsou uloženy 
informace o použitých regresorech. V případě načtení daného souboru jsou do paměti uloženy 
všechny regresory, které jsou k dispozici. Uživatel si poté libovolně volí, který regresor chce 
zobrazit prostřednictvím popup menu, umístěným níže. Zobrazení regresoru přináší výhodu v 
tom, že je možné ihned vizuálně identifikovat oblasti časového průběhu nezávislé komponenty, 
které souvisejí se stimulací (pokud jde o regresor znázorňující stimulaci) či jinými ději 
z modelové matice. Obrázek 33 ilustruje vykreslení časového průběhu sedmé komponenty a 
regresorem znázorňující experimentální stimulaci. 
 





5.2 Datové soubory 
Vytvořený program pracuje s obrazovými daty ve formátu NIfTI, který vznikl jako rozšíření 
předchozího formátu Analyze 7.5. Hlavním problémem Analyze 7.5 byl nedostatek vhodných 
informací o orientaci v prostoru, což komplikovalo jednoznačnou interpretaci dat. Proto 
například program SPM používal ke každému Analyze souboru doprovodný soubor ve formátu 
*.mat, který upřesnil informace o prostorové orientaci. V  zájmu zachování kompatibility byl 
kladen důraz na to, aby vnitřní struktura NIfTI formátu byla co možná nejvíce slučitelná s 
předchozím formátem. Data uložená v NIfTI formátu, proto používají dvojici souborů 
.hdr/.img, které využíval předchozí formát Analyze 7.5. Také hlavička obou formátů zachovala 
stejnou velikost 348 B, struktura hlavičky je popsána tabulkou 1. Vylepšením je, že NIfTI také 
přináší možnost uložit data jako jediný soubor s příponou .nii. Tyto soubory obvykle zabírají 
velký prostor na disku, z tohoto důvodu bývají často komprimovány. Komprimované NIfTI 
soubory mají příponu .nii.gz nebo .hdr / .img.gz. [24] 
Funkce a skripty 
Vytvořený program ke svému běhu využívá některé z funkcí programového toolboxu 
SPM12 a programového prostředí GIFT. Kompletní přehled využitých funkcí SPM12 je popsán 
v následující tabulkou.  
Tabulka 1: Funkce využité z toolboxu SPM12 
Funkce Popis 
spm_vol.m Načtení hlavičky souboru 
spm_read_vols.m Načtení dat (používá se v kombinaci s spm_vol.m) 
spm_slice_vol.m Tvorba 2D řezů skrz 3D prostor 
spm_u.m Přepočet p-uncorrected na T nebo F hodnotu 
spm_uc.m Přepočet p-corrected (FWE) na T nebo F hodnotu 
spm_conman.m Contrast Manager pro volbu kontrastu 
 
Z programového balíku GIFT byla převzata část funkce uvedené v tabulce 2. Tato 
funkce byla upravena pro vlastní potřeby vytvořeného programu.  
Tabulka 2: Funkce převzaté z programového prostředí GIFT 
Funkce Popis 




5.3 Načítaní dat 
Ihned po spuštění programu je načten podkladový snímek z programu SPM. V programu 
lze vybírat ze dvou podkladových snímků.  
Statistické parametrické mapy 
Program pracuje s daty, která podstoupila předzpracování v softwaru SPM12. Zobrazení 
statistických parametrických map vyžaduje, aby uživatel zvolil soubor SPM.mat, který 
obsahuje výsledky analýzy z programu SPM.   
Klinutím na tlačítko načíst SPM dojde k vyvolání dialogového okna, které vybízí 
k vybrání souboru SPM.mat. Po načtení tohoto souboru je vyvolán Contrast Manager. Na 
základě zvoleného předem definovaného kontrastu je načtena výsledná statistická parametrická 
mapa. Během importu dochází ke slícování statistické parametrické mapy se zvoleným 
podkladovým snímkem v MNI prostoru. V následující fázi načítání dat jsou získány série řezů 
ve všech ortogonálních rovinách, které jsou poté na základě zvolených souřadnic zobrazovány. 
Ukázka contrast manageru je znázorněna obrázkem 34. 
 





Realizovaný program pracuje v případě nezávislých komponent s daty získanými 
prostřednictvím softwaru GIFT v NIfTI formátu. Pro úspěšné načtení výsledků analýzy 
nezávislých komponent slouží dva objekty typu listbox. Kliknutím na tlačítko Načíst ICA je 
uživatel prostřednictvím dialogového okna vyzván k výběru adresáře. Po zadání adresáře 
s požadovanými daty dojde k vypsání názvů všech souborů splňujících podmínky pro načtení 
do prvního listboxu. Vypsány jsou pouze jména souborů obsahující ve svém názvu jeden 
z klíčových řetězců (mean, agg, std, sub) a zároveň mají příponu *.nii. Následně je uživatel 
prostřednictvím informačního listboxu vyzván k výběru některé z vypsaných položek. Uložení 
všech komponent daného subjektu do paměti je spuštěno označením libovolné položky 
v prvním listboxu. Časová náročnost tohoto kroku je závislá na velikosti zvoleného datasetu 
(obvykle zabere několik vteřin), ale výrazně urychlí následné zobrazování jednotlivých 
komponent. Zároveň jsou do druhého listboxu vypsány názvy načtených komponent. Po načtení 
komponent je první automaticky zobrazena, další lze zobrazit kliknutím na název komponenty 
nebo posouváním se v seznamu vypsaných komponent pomocí šipek. Obrázek 35 znázorňuje 
obsah obou listboxů po úspěšném proběhnutí výše uvedených kroků.  
Paměťová náročnost jedné komponenty je přibližně 25 MB, což znamená, že při práci 
s počítačem s operační pamětí 4 GB, je možné načíst do paměti přibližně 70 komponent. Pro 
datové sady kde byl proveden rozklad na větší počet komponent, je nutné zajistit  odpovídající 





Obrázek 35: Obsah listboxů po načtení nezávislých komponent 
Automaticky je zvolen převod načítaných dat na Z-skóre. Pokud uživatel normalizaci dat 
nepožaduje, pak kliknutím na tlačítko Z-stat., vyvolá opětovné načtení dat bez Z normalizace. 
K ovládání Z normalizace slouží zaškrtávací políčko zobrazené na obrázku 36. 
 
Obrázek 36: Z normalizace dat 
5.4 Zobrazení aktivačních map 
Statistické parametrické mapy 
Aktivační mapy jsou získány pomocí prahování statistických parametrických map a slouží 
k zobrazení statisticky významných voxelů. V základní podobě jsou aktivační mapy zobrazeny 
v odstínech šedi, a proto dochází před vykreslením k jejich obarvení, což umožňuje kvalitnější 
vjem zobrazených informací. Uživatel může libovolně měnit barvení aktivačních map pomocí 
výběrového pole s názvem Colormap. Při načtení statistických parametrických map jsou 
v nabídce tři standardní matlabovské barevné mapy (HOT, JET a HSV), přičemž barevná mapa 
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HOT byla upravena tak, aby přibližně odpovídala standardnímu způsobu barvení v programu 
SPM. K prahování statistických parametrických map je k dispozici prahování pomocí p hodnoty 
nebo p hodnoty s korekcí FWE. Výchozí hodnoty jsou nastaveny na 0.001 (pro p hodnotu) a 
0.05 (pro p hodnotu s korekcí FWE).  
Nezávislé komponenty 
Při načtení nezávislých komponent je seznam barevných map automaticky přepsán na tři 
nové typy. První slouží pro zobrazení jak kladných tak záporných hodnot, druhá pouze pro 
pozitivní hodnoty a poslední pro negativní hodnoty. Tyto barevné mapy byly upraveny tak, aby 
byly potlačeny tmavší odstíny. Mapy nezávislých komponent je možné prahovat pomocí 
Z hodnoty, která je po spuštění nastavena implicitně na hodnotu jedna, uživatel však může tuto 
hodnotu upravit v příslušném poli grafického rozhraní.  
Aktivační mapy SPM i nezávislých komponent jsou vykreslovány přes podkladové snímky, 
tím je zajištěno dosažení informace o poloze aktivních oblastí v mozku. Dostupné podkladové 
snímky jsou načítány z programu SPM. Pro dosažení ještě kvalitnější představy uživatele o 
lokalizaci aktivních oblastí je zaveden prvek, který umožňuje nastavit průhlednost aktivační 
mapy. Následující obrázek je ukázkou aktivačních map v popisovaném programu. 
 
Obrázek 37: Ukázka aktivačních map, zleva SPM, ICA průhlednost = 0,5, ICA průhlednost = 0 
 
5.5 Slice View 
Kromě zobrazení aktuálně zvolených řezů v axiální, sagitální a koronální rovině, je 
k dispozici zobrazení libovolného počtu řezů v axiální rovině pomocí funkce Slice View. Tato 
funkce po svém spuštění načte vstupní parametry ze souboru Nastaveni.txt, jestliže tento 
soubrou neexistuje, tak použije předem definované hodnoty a daný soubor vytvoří. Ukázka 
obsahu souboru Nastaveni.txt je znázorněna obrázkem 38. Tento soubor je automaticky ukládán 
to aktuálního adresáře a lze jej smysluplně upravovat. Po řádku s názvem parameters následuje 
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počet sloupců, počet řádků, tloušťka řezů, obrazový formát, podkladový snímek, barevná mapa 
a prahová hodnota.  
 
Obrázek 38: Obsah textového souboru Nastaveni.txt 
Následující tabulka popisuje smysluplné nastavení parametrů pro funkci Slice View.  
Tabulka 3: Parametry pro Slice View 
Parametry v textovém souboru Nastaveni.txt 
Sloupce Doporučený rozsah 1 – 10 sloupců 
Řádky Doporučený rozsah 1 – 10 řádků 
Tloušťka řezů Doporučený rozsah 1 – 10 [mm] 
Obrazový formát png, jpeg, tiff 
Podkladový snímek 1 – T1 váhovaný, 2 – T2 váhovaný podkladový snímek 
Barevná mapa 1 – HOT – SPM, 2 – JET, 3 – HSV  
Prahová hodnota Doporučený rozsah 1 – 3  
 
Obrázek 39 popisuje prvky pro nastavení vykreslení. Nejsou-li zobrazeny všechny dostupné 
řezy, pak je možné pomocí tlačítek up a down posouvat okno a vykreslovat aktuální řezy. 
Pomocí tlačítka s názvem Save settings jsou do textového souboru uloženy všechny výše 
zmíněné parametry. Tlačítko Export uloží do požadovaného adresáře aktuálně vykreslený počet 
řezů zvolené komponenty nebo SPM. Export all je dostupný pouze při práci s nezávislými 
komponentami a slouží k uložení zvoleného počtu řezů pro každou načtenou komponentu 
zvlášť do složky image, která je vytvořena v aktuálním adresáři. To znamená, že při načtení 





Obrázek 39: Nastavení Slice View 
Ukázkový výstup funkce Slice View ilustruje následující obrázek.  
 
Obrázek 40: Výstup funkce Slice View 
5.6 Export dat 
Program umožňuje export dat jak statistických parametrických map, tak nezávislých 
komponent. K exportu dochází prostřednictvím funkce Slice view, kde má uživatel možnost 
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exportovat ve zvoleném formátu požadovaný počet řezů načteného souboru. Zobrazovány 
a ukládány jsou pouze řezy v axiální rovině.  
Statistické parametrické mapy lze ukládat pomocí grafického rozhraní nebo pomocí 
dávkového spuštění programu s následujícími vstupními parametry. První vstupní parametr 
udává cestu k souboru SPM.mat, druhý slouží k výběru kontrastu. Poslední parametr má 
pouze pomocnou funkci, slouží k odlišení dávkového spuštění pro SPM a ICA. Po zavolání 
funkce s danými parametry dojde k automatickému načtení nastavení pro funkci Slice view 
a následně k exportu. Uložený snímek je pojmenován na základě složení řetězce SPM s 
informací o tloušťce řezů (např. 2 mm) a informací o zvoleném kontrastu.  
Ukázka volání funkce: 
fMRIA ('D:\P\data\SPM.mat', 1, 1) 
 
Program obsahuje podporu pro hromadný export dat, která se aktivuje zavoláním 
programu fMRIA s potřebnými vstupními parametry. Prvním vstupním parametrem je cesta 
k datům. Druhým vstupním parametrem je část názvu načítaného souboru. Tento parametr 
slouží jako jednoznačný identifikátor, na jehož základě dochází k filtraci ostatních souborů 
ve složce s načítanými daty. Při nejednoznačnosti toho identifikátoru může dojít k vypsání 
většího počtu odpovídajících názvů souborů. V tom případě budou načteny komponenty 
prvního vypsaného názvu souboru. Po zavolání funkce s danými parametry dojde 
k automatickému exportu všech dat uložených v paměti do složky image v aktuálním 
adresáři. Data jsou ukládána pod názvem načteného souboru složeným s pořadovým číslem 
komponenty a s informací o tloušťce řezu. Potřebné informace o tom s jakým nastavením a 
v jakém formátu mají být snímky uloženy, jsou získány prostřednictvím textového souboru 
Nastaveni.txt. 
Ukázka volání funkce: 
fMRIA ('D:\P\data\ICA_gr', 'sub003') 
 
Poslední možnost exportu spočívá v uložení textového souboru s názvem Nastaveni.txt. 
Tento soubor poskytuje informace o parametrech z funkce Slice view a je využíván pro 
hromadný export. Těmito parametry jsou: počet sloupů, počet řádků, počet řezů, obrazový 
formát, podkladový snímek, barevná mapa a prahová hodnota.  
5.7  Výstupy a vývojové diagramy 
Po zapnutí programu je automaticky načten a vykreslen podkladový snímek a 
souřadnice jsou nastaveny tak, aby odpovídaly středu MNI prostoru, tedy [0,0,0]MNI. Na 
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obrázku 41 jsou zobrazeny vývojové diagramy přibližující funkci programu při načítání a 
zobrazování statistických parametrických map a nezávislých komponent. Po načtení dat 
dochází v případě statistických parametrických map ke spuštění Contrast Manageru, jehož 
funkcí je umožnit výběr předem definovaných kontrastů. Po výběru kontrastu následuje 
vytvoření série řezů o stejném rozměru podkladového snímku. Na základě zvolených souřadnic 
je uložen a zobrazen požadovaný řez. Před vykreslením dochází k prahování statistické 
parametrické mapy a k obarvení statisticky významných voxelů. V případě nezávislých 
komponent nedochází k vyvolání Contrast Manageru, ale načítaná data jsou normalizována. 
Pokud ne, pak je uživatel na tuto skutečnost upozorněn a může si vybrat, zda chce data 
normalizovat nebo ne. K normalizaci je využita funkce pro převod na Z skóre, kde Z skóre 
představuje rozdíl hodnoty daného voxelu a střední hodnoty všech voxelů podělený 
směrodatnou odchylkou. Následující kroky jsou stejné jako u statistických parametrických 
map, i když jednotlivé funkce se od sebe liší.  
Vývojový diagram na obrázku 42 popisuje funkci Slice view. Tato funkce slouží pro 
zobrazení aktivačních map v řezech s požadovanou tloušťkou. Funkce po svém spuštění 
automaticky načítá nastavení potřebných parametrů pro zobrazení z textového souboru 
Nastaveni.txt. Funkce umožňuje měnit podle potřeby počet sloupců, řádků a řezů. Po každé 
změně některého z těchto parametrů dojde k překreslení okna. Na základě daných parametrů je 
vykresleno okno s požadovaným počtem řezů. Funkce umožňuje export do požadovaného 
adresáře s volbou běžných obrazových formátů (png, jpeg, tiff). Při použití hromadného exportu 














6. Ověření programu na reálných datech 
Vytvořený program byl navržen a odladěn pro snadné použití a rozvržení grafického 
uživatelského rozhraní umožňuje jeho intuitivní ovládání. Daný program byl otestován na 
veřejně dostupných vzorových datech distribuovaných se softwarovými balíky SPM a GIFT. 
Dále v něm byla zpracovávána data klinické studie naměřená na pracovišti 1. neurologické 
kliniky FNUSA v Brně. V závěru byl program odzkoušen na datech vědecko-výzkumného 
centra CEITEC Masarykovy University.  
6.1 Využití programu  
Program byl vytvořen za účelem snadného a rychlého prohlížení rozsáhlého počtu 
nezávislých komponent s možností hromadného exportu výsledků. Snímky získané exportem 
dat ve zvoleném obrazovém formátu (png, jpeg, tiff) slouží ke zjednodušené analýze výsledků. 
Export odstraňuje potřebu vlastnit programové prostředí MATLAB, zcela postačující je mít 
k dispozici běžný prohlížeč obrázků, který je dostupný v každém počítači. Odborný pracovník 
je následně schopen velmi rychle vyhodnotit (na základě výstupů funkce Slice view), které 
komponenty jsou signifikantní.  
Neuroklinické studie využívající analýzu nezávislých komponent se potýkají s problémem 
obrovského množství zpracovávaných dat. Díky mnohonásobnému rozkladu dat pro různý 
počet komponent s odlišnými způsoby předzpracování dosahuje typická sada dat stovek 
megabajtů.  
Získaná data obvykle zpracovává několik odborných pracovníků, kteří mezi sebou 
navzájem komunikují a dělí se o informace. Paměťová náročnost analyzovaných dat tuto 
spolupráci ztěžuje. Realizovaný program poskytuje řešení tohoto problému. Data mohou být 
zobrazena v řezech s požadovanou tloušťkou a následně exportována ve vhodném obrazovém 
formátu. Díky dávkovému spuštění hromadného exportu dat, vyžaduje tento převod jen 
minimální zásah pracovníka. Tyto výstupy jsou paměťově mnohem méně náročné, což 
umožňuje snadné předávání výsledků mezi spolupracovníky na dané studii. Výsledky lze 
snadno vyhodnotit a lze tedy říci, že program usnadňuje identifikaci zájmových komponent, 
respektive zvyšuje rychlost vyhodnocení a efektivitu spolupráce experimentátorů. Program také 
může být využit pro export obrázků ve vysokém rozlišení do vědeckých článků, publikací či 




6.2 Ověření správnosti zobrazení 
K otestování správnosti zobrazení bylo využito několik přístupů.  
Vykreslené aktivační mapy byly srovnány s toolboxem SPM12 a programem xjview. 
Dále byla pomocí jednovoxelové šablony zkontrolována geometrie. Na závěr byly 
porovnány hodnoty Z-skoré získané po načtení nezávislých komponent s hodnotami 
obdrženými z toolboxu GIFT. Testování potvrdilo správnost zobrazení statistických 
parametrických map i nezávislých komponent. Hodnoty Z-skóre se oproti hodnotám 
z toolboxu GIFT mírně lišily, což bylo očekáváno, protože byl zvolen rozdílný způsob 
výpočtu Z-skóre. Odchylka se pohybuje v přijatelném rozmezí. Na základě jednovoxelové 
šablony bylo ověřeno, že dochází k vykreslování správných řezů a že jsou pomocí pozičního 
kříže označeny aktuálně zvolené souřadnice. 
6.3 Využití programu ve studii dynamické konektivity 
Program byl využit při zpracování dat ve studii zaměřující se na analýzu dynamické 
konektivity. Výsledky analýzy konektivity jsou ovlivněny fyziologickými procesy, jako je 
například srdeční činnost nebo dýchání. Studie stanovuje na základě korelace časového vývoje 
konektivity s daným fyziologickým procesem, zda daný proces ovlivňuje výsledky konektivity. 
Jednou z používaných metod je ICA, kdy jsou naměřená data rozložena do velkého počtu 
nezávislých komponent. 
Data pro studii byla nasnímána pomocí 1.5T Siemens Symphony MR skeneru. Funkční 
BOLD data se skládají ze 150 skenů s parametry uvedenými v tabulce 4. 
Tabulka 4:Informace o průběhu experimentu 
Časová perioda (TR) 3 s 
TE (Time to ECHO) 40 ms 
Úhel pro excitaci (flip angle) 90° 
Prostorové rozlišení 64 x 64 voxelů  (3.4375 x 3.4375 x 3,5 mm3) 
Počet axiálních řezů 32  
 
Data byla předzpracována zarovnáním pomocí šesti parametrické rigidní transformace, 
normalizována do standardního prostoru MNI a vyhlazena Gausovským filtrem 
s FWHM = 8 mm. Velikost voxelu byla převzorkována na 3 x 3 x 3 mm.   
V tomto případě se počítalo zejména s časovými průběhy komponent a prostorové mapy 
představovaly pouze pomocný identifikátor. Pro úsporu času a zejména datového prostoru byly 
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prostorové mapy komponent převedeny do obrazových formátů a na základě získaných 
informací při zpracování časových průběhů komponent byly identifikovány zájmové 
komponenty. Rozložení prostorových map bylo následně zkontrolováno za použití prohlížeče 
obrázků. 
6.4 Využití programu v projektu APGem 
Vytvořený program byl využit pro potřeby výzkumného střediska CEITEC k vyhodnocení 
dat projektu APGeM. Jedná se o multicentrickou studii preklinických genotypových 
a fenotypových prediktorů Alzheimerovi nemoci a jiných poruch souvisejících s demencí. 
Projekt APGeM funguje ve spolupráci s výzkumným střediskem v Oslu. V rámci studie je 
sledován vztah změn v resting-state sítích funkčních BOLD dat a sledovaných biomarkerů 
určených z krve, cerebrospinálního moku a psychologických testů.   
Data pro studii byla nasnímána pomocí 1.5T Siemens Espree MR scaneru. Funkční BOLD 
data se skládají ze 150 skenů s parametry uvedenými v tabulce 5. 
Tabulka 5: Informace o průběhu experimentu 
Časová perioda (TR) 2,03s 
TE 60 ms 
Úhel pro excitaci (flip angle) 90° 
Prostorové rozlišení 64 x 64 voxelů  (3.59 x 3.59 mm) 
Počet axiálních řezů 20  
Šířka řezů 5 mm 
 
Data byla předzpracována zarovnáním pomocí šesti parametrické rigidní transformace, 
normalizována do standardního prostoru MNI a vyhlazena Gausovským filtrem 
s FWHM = 8 mm. Velikost voxelu byla převzorkována na 3 x 3 x 3 mm.   
Skupinová analýza nezávislých komponent v toolboxu GIFT byla využita k vypočtení 
prostorově nezávislých komponent souvisejících s resting-state sítěmi. ICA byla provedena 
zvlášť na skupině zdravých dobrovolníků a pacientů s mírnou kognitivní poruchou. Počet 
výsledných komponent byl vyhodnocen na 15 pomocí MDL kritéria. Pro zajištění stability 
výsledných komponent byl využit algoritmus ICASSO s parametry nastavenými na 20 repetic. 
Data byla normalizována pomocí intenzitní normalizace.     
Výsledné komponenty byly pomocí vytvořeného prohlížeče procházeny expertem, který 
vyhodnotil, ke které ze sítí daná komponenta náleží. Byly sledovány následující resting-state 
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sítě: default mode, pravá a levá pozornostní síť, senzorimotorická síť, insulární síť a primární 
vizuální resting-state síť. Komponenty identifikované pomocí prohlížeče byly následně využity 
k vyhodnocení korelací mezi změnami v sítích u zdravých dobrovolníků a pacientů s mírnou 
kognitivní poruchou a sledovanými biomarkery. Následující obrázek ilustruje default mode 
network vyhodnocenou pomocí vytvořeného programu. 
 





V  této diplomové práci byl popsán princip funkční magnetické rezonance a metody analýzy 
dat pořízených pomocí této zobrazovací metody. Důraz byl kladen na popis obecného 
lineárního modelu a analýzy nezávislých komponent.  
Hlavním cílem diplomové práce byla realizace matlabovského programu s přehledným GUI 
pro snadnou vizualizaci a export výstupů z analýz fMRI dat. Program je unikátní tím, že 
umožňuje prohlížení statistických parametrických map i nezávislých komponent s možností 
zobrazení libovolného počtu axiálních řezů s požadovanou tloušťkou (tzv. slice view). Tyto 
výstupy lze exportovat ve vysokém rozlišení, což umožňuje jejich využití v odborných článcích 
nebo publikacích.  
Neuroklinické studie využívající analýzu nezávislých komponent jsou konfrontovány 
s  problémem obrovského množství zpracovávaných dat. Tato data jsou obvykle zpracovávána 
skupinou spolupracovníků, kteří si navzájem předávají informace. Z důvodu vysoké paměťové 
náročnosti analyzovaných dat je tato spolupráce komplikovaná. Představený program 
umožňuje převést prostorové mapy nezávislých komponent do požadovaných obrazových 
formátů, což velmi sníží paměťovou náročnost a umožní rychlejší a efektivnější analýzu dat. 
Program obsahuje pomocné nástroje pro práci s výsledky ICA analýz, jako jsou např. zobrazení 
časového průběhu jednotlivých komponent nebo výpočet vzájemných korelačních koeficientů 
či zobrazení regresory. Regresor je zobrazen za účelem porovnání časového průběhu 
komponenty se stimulační funkcí, čímž je možné ihned vizuálně identifikovat oblasti časového 
průběhu nezávislé komponenty, které souvisejí se stimulací. 
Funkčnost programu byla ověřena na reálných datech klinické studie naměřených na 
pracovišti 1. neurologické kliniky Fakultní nemocnice u sv. Anny v Brně. Dále byl program 
odzkoušen na datech vědecko-výzkumného centra CEITEC Masarykovy University. V závěru 
byl program využit ve studii dynamické konektivity a k vyhodnocení dat v mezinárodním 
projektu APGem.  
Přínosem diplomové práce je software, umožňující jednoduše porovnávat výsledky analýzy 
nezávislých komponent mezi jednotlivými subjekty a rovněž umožňující zobrazení 
statistických parametrických map. Výhodou je možnost dávkového spuštění programu za 
účelem hromadného exportu dat, který vyžaduje jen minimální zásah uživatele. Výsledný 
software by měl usnadnit práci a přispět k rozvoji vědecko-výzkumné činnosti na Ústavu 
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ANOVA Analysis of Varience 
ASL  Arterial Spin Labelling 
BOLD  Blood Oxygenation Level Dependent 
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Příloha č. 1: Manuál k programu v českém jazyce 
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Popis programu 
Tento program slouží jako nástroj pro vizualizaci výstupů fMRI. Je zaměřen na zobrazení 
dat zpracovaných v toolboxech SPM a GIFT. Program umožňuje zobrazení statistických 
parametrických map a nezávislých komponent.  
Požadavky na hardwarové a softwarové vybavení počítače 
Hardwarové požadavky jsou převážně určeny velikostí analyzované datové sady. Pro rychlý 
a bezproblémový běh programu je vhodné využívat počítač s dvoujádrovým procesorem 
pracujícím na frekvenci alespoň 1.8 GHz a operační pamětí minimálně 4 GB.  
Program podporuje operační systém Windows a byl vyvinut v programovém prostředí 
MATLAB ve verzi 2014a, proto by měla být pro bezproblémový chod použita tato verze nebo 
novější. Pro svůj běh potřebuje toolbox SPM12 s aktualizací 6225.   
Soubory programu  
Veškeré funkce programu jsou sestaveny do jednoho m-file s názvem fMRIA.m. Grafické 
rozhraní se spustí při zavolání příkazu fMRIA z command window. Alternativní možností je 
2 
 
zavolání názvu programu v režimu automatického dávkového zpracování (tzv. batch), viz 
kapitola s názvem Export dat.  
Podporované vstupní a výstupní formáty dat 
Za účelem zobrazení statistických parametrických map program načítá soubor SPM.mat, 
který je vytvořen toolboxem SPM12 v průběhu zpracování fMRI dat.  
Pro zobrazení nezávislých komponent program načítá soubory ve formátu NIfTI s příponou 
*.nii zpracované v toolboxu GIFT.  
 
Grafické uživatelské rozhraní (GUI) 
 
Obrázek 44: Ukázka GUI 
Panel na následujícím obrázku je dělen do tří částí. První část umožňuje nastavení 
požadovaných souřadnic, druhá volbu podkladového snímku a barevné mapy a poslední část je 
určena k prahování.  
 
Obrázek 45: Panel pro nastavení 
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Popis načtení dat 
Statistické parametrické mapy 
Klinutím na tlačítko načíst SPM dojde k vyvolání dialogového okna, které vybízí k vybrání 
souboru SPM.mat. Tento soubor obsahuje informace o výsledcích analýzy. Po načtení tohoto 
souboru je vyvolán Contrast Manager, kde jsou definovány kontrasty. Na základě vybraného 
kontrastu je zobrazena aktivační mapa.  
 
Obrázek 46: Contrast manager 
 
Nezávislé komponenty 
Kliknutím na tlačítko načíst ICA je uživatel vyzván k výběru adresáře, který obsahuje 
výsledky nezávislé analýzy komponent. Po nastavení adresáře, jsou do listboxu1 vypsány názvy 
souborů, které ve svém názvu obsahují část požadovaných řetězců (sub, mean, agg a std) a mají 
příponu *.nii.  Kliknutím na libovolné jméno souboru v listboxu2 jsou do paměti načteny 
všechny komponenty daného souboru. Tento krok zabere několik vteřin (v závislosti na 
velikosti datové sady), nicméně velmi urychlí následné zobrazení jednotlivých komponent. 
Obrázek ilustruje popsané kroky.  
Paměťová náročnost jedné komponenty je přibližně 25 MB, což znamená, že při práci 
s počítačem s operační pamětí 4 GB, je možné načíst do paměti přibližně 70 komponent. Pro 
datové sady kde byl proveden rozklad na větší počet komponent, je nutné pracovat s počítačem 




Obrázek 47: Listboxy s načtenými daty 
Pod grafickými prvky je umístěn zobrazovací prvek typu axes, do kterého je vykreslen 
časový průběh zvolené komponenty. Uživatel má možnost do tohoto zobrazovacího prvku 
vykreslovat i dva signály, čímž získá lepší přehled o časovém uplatnění děje reprezentovaném 
zvolenou komponentou během experimentu. Vykresleny jsou časové průběhy dvou naposledy 
zobrazených komponent, zároveň dochází k automatickému výpočtu korelačního koeficientu 
těchto signálů. K vykreslení obou časových průběhů dojde po zaškrtnutí políčka s názvem 
Porovnat dva signály.  
V případě potřeby srovnání většího počtu časových průběhů lze vybrat tlačítko Porovnat 
více signálů. Po kliknutí na toto tlačítko dojde k otevření nového okna, ve kterém lze vybrat a 
vykreslit časové průběhy všech načtených komponent daného subjektu. Zároveň je pro 
vykreslené signály vypočítána korelační matice. Po zobrazení tohoto okna lze z listboxu vybrat 
libovolný počet dostupných komponent a pomocí tlačítka Načtení signálů zobrazit jejich 
odpovídající časové průběhy. Automaticky dojde k vypsání vybraných komponent, výpočtu 
korelační matice a zobrazení časových průběhů. Jednotlivé časové průběhy jsou na základě 
matice náhodně vytvořených barev obarveny. Název komponenty a její odpovídající časový 




Obrázek 48: Porovnání více signálů 
Zobrazení dat 
Volbu řezu lze volit zadáním hodnoty v poli souřadnic buď ve voxelech nebo v milimetrech, 
po zadání dojde k překreslení v příslušném zobrazovacím prvku. Druhou možností je 
překlikávat si jednotlivé pozice přímo v zobrazovacích prvcích.  
Zobrazené aktivační mapy je možno prahovat na základě načtených dat. Pro statistické 
parametrické mapy je přístupné prahování p hodnotou a p hodnotou s korekcí FWE. Nezávislé 
komponenty lze prahovat pouze pomocí Z hodnoty.  
Dále je možné měnit podle potřeby podkladový snímek (načtený z programu SPM), přes 
který jsou zobrazeny aktivační mapy. Vzhledem k povaze načtených dat jsou dostupné odlišné 
barevné mapy. Pro statistické parametrické mapy jsou aktuální barevné mapy (HOT, JET a 
HSV). Mapy nezávislých komponent využívají rovněž tři barevné mapy (ICA, ICA positiv, 
ICA negativ). První uvedená zobrazí v aktivačních mapách jak kladné, tak záporné hodnoty z-
skóre, druhá pouze kladné a poslední pouze záporné. 




Obrázek 49: Prvek pro nastavení průhlednosti 
Slice view 
Kromě zobrazení aktuálně zvolených řezů v axiální, sagitální a koronální rovině, je 
k dispozici zobrazení libovolného počtu řezů v axiální rovině pomocí funkce Slice View. Tato 
funkce po svém spuštění načte vstupní parametry ze souboru Nastaveni.txt, jestliže tento soubor 
neexistuje, tak použije předem definované hodnoty a daný soubor vytvoří. Ukázka obsahu 
souboru Nastaveni.txt je znázorněna obrázkem 37. Tento soubor je automaticky ukládán to 
aktuálního adresáře a lze jej smysluplně upravovat. Po řádku s názvem parameters následuje 
počet sloupců, počet řádků, tloušťka řezů, obrazový formát, podkladový snímek, barevná mapa 
a prahová hodnota.  
 
Obrázek 50: Obsah textového souboru Nastaveni.txt 
Následující tabulka popisuje smysluplné nastavení parametrů pro funkci Slice View.  
Tabulka 6: Parametry pro Slice View 
Parametry v textovém souboru Nastaveni.txt 
Sloupce Doporučený rozsah 1 – 10 sloupců 
Řádky Doporučený rozsah 1 – 10 řádků 
Tloušťka řezů Doporučený rozsah 1 – 10 [mm] 
Obrazový formát png, jpeg, tiff 
Podkladový snímek 1 – T1 váhovaný, 2 – T2 váhovaný podkladový snímek 
Barevná mapa 1 – HOT – SPM, 2 – JET, 3 – HSV  




Obrázek popisuje prvky pro nastavení vykreslení. Nejsou-li zobrazeny všechny dostupné 
řezy, pak je možné pomocí tlačítek up a down posouvat okno a vykreslovat aktuální řezy. 
Pomocí tlačítka s názvem Uložit nastavení jsou do textového souboru uloženy všechny výše 
zmíněné parametry. Tlačítko Export dat uloží do požadovaného adresáře aktuálně vykreslený 
počet řezů zvolené komponenty nebo SPM. Export all je dostupný pouze při práci s nezávislými 
komponentami a slouží k uložení zvoleného počtu řezů pro každou načtenou komponentu 
zvlášť do složky image, která je vytvořena v aktuálním adresáři. To znamená, že při načtení 
šestnácti komponent do paměti, je do složky image uloženo šestnáct obrázků s požadovanými 
parametry.  
 
Obrázek 51: Parametry pro nastavení Slice view 
Export dat 
Program umožňuje ukládat snímky řezů ze Slice view ve formátech *.png, *.jpeg, *.tiff 
nebo hromadný export všech komponent zvoleného subjektu v libovolném z uvedených 
formátů. Před uložením je uživatel vyzván, zda chce zvolit adresář pro uložení, pokud ne, tak 
program vytvoří v aktuálním adresáři složku image a uloží snímek do této složky.  
Rovněž je možné uložit požadované nastavení parametrů funkce Slice view do souboru 
Nastaveni.txt.  
Dávkové uložení statistických parametrických map lze spustit voláním funkce 
s následujícími vstupními parametry. První vstupní parametr udává cestu k souboru 
SPM.mat, druhý slouží k výběru kontrastu. Poslední parametr má pouze pomocnou funkci, 
slouží k odlišení dávkového spuštění pro SPM a ICA. Uložený snímek je pojmenován na 
základě složení řetězce SPM s informací o tloušťce řezů (např. 2mm) a informací o 
zvoleném kontrastu.  
Ukázka volání funkce: 
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fMRIA ('D:\P\data\SPM.mat', 1, 1) 
 
Hromadný export dat lze spustit zavoláním programu fMRIA se vstupním parametrem, 
který udává cestu k výsledkům analýzy nezávislých komponent. Druhým vstupním parametrem 
je část názvu načítaného souboru. Tento parametr slouží jako jednoznačný identifikátor, na 
jehož základě dochází k filtraci ostatních souborů ve složce s načítanými daty. Při 
nejednoznačnosti toho identifikátoru může dojít k vypsání většího počtu odpovídajících názvů 
souborů. V tom případě budou načteny komponenty prvního vypsaného názvu souboru. 
Následující řádek je příkladem volání funkce za účelem hromadného exportu: 
fMRIA ('D:\P\data\ICA_gr', 'sub') 
V případě hromadného exportu jsou data ukládána automaticky do složky image, která bude 
vytvořena v aktuálním adresáři.
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Software description 
This program serves as a tool for visualization of fMRI outputs. It focuses on displaying 
data processed in the Toolbox SPM and GIFT. The program allows you to display statistical 
parametric maps, and activation maps independent components. 
 
Requirements for the computer system 
Hardware requirements are largely determined by the size of the analyzed dataset. For a 
quick and smooth running of the program it is advisable to use a computer with a dual-core 
processor operating at a frequency of at least 1.8 GHz and operating memory at least 4 GB. 
The program supports operating system Windows and was developed in MATLAB, version 
2014a, therefore, should be to help you run this version or later. For your run needs toolbox 




All functions of the program are assembled in one m-file called fMRIA.m. Graphical 
interface starts by calling the command fMRIA of command window. Alternative options call 
the program name in automated batch processing mode (ie. Batch), see the chapter titled Export 
data. 
Supported input and output data formats 
In order to show statistical parametric maps program reads SPM.mat file, which is created 
by toolbox  SPM12 during data processing. For view independent component software reads 
files formatted NIfTI with the extension *.nii processed in the toolbox GIFT. 
 
Graphical user interface 
 
Obrázek 52: Illustration GUI 
Panel in the following figure is divided into three parts. The first part allows to set the 
required coordinates, the second choice of the background image and color maps, and the last 
section is intended to thresholding. 
 
 
Obrázek 53: Settings panel 
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Description of loading data 
Statistical parametric  maps 
 
Click on a button load SPM will open a dialog box which suborn to choose the file SPM.mat. 
This file contains information about the results of analysis. After loading this file is called 
ContrastManager, where they are defined contrasts.. Based on the selected contrast activation 
map is displayed. 
 
 




Click on the button load ICA, the user is prompted to select the directory that contains the 
results of an independent analysis of the components. After setting the directory, in listbox1 are 
listed the names of files, which in their names contains part of the requested strings  (sub, mean, 
std and agg) and have the extension *.nii. After clicking on any file name in listbox2 are into 
memory loaded all of the components of the file. This step takes a few seconds, but very 
accelerates subsequent view of individual components. Picture illustrates the above steps. 
 
Memory requirements of a single component is approximately 25 MB, which means that 
when using a computer with a operating memory of 4 GB can be loaded into memory for 
approximately 70 components. For data sets where degradation has been conducted on a larger 
number of components, it is necessary to work with a computer with a corresponding increase 




Obrázek 55: Listboxes with uploaded data 
 
Below the graphical elements is placed the display element of the type axes, in which is 
plotted the time course of the selected component. User has the option depict one or two signals 
in this display element, which will give a better overview.  Rendered are waveforms of two last 
displayed components and at the same time there is an automatic calculation of the correlation 
coefficient of these signals. For illustrate both time courses is necessary to check box named 
Compare two signals. 
 
 If the need arises to compared more time courses, you can select the button Compare 
multiple signals. Click on this button will open new window, in which you can select and render 
time courses for all of loaded components of the entity. At the same time there is calculaated 
correlation matrix for rendered signals. When this screen from the listbox can select any number 
of available components and using the button titled Load the signals show their corresponding 
time courses. Automatically will call for the selected components, correlation matrix 
calculation and display of time courses. Individual time courses are based on matrices of 
randomly generated color stained. Component name and its corresponding time course are 





Obrázek 56: Comparing more signals 
 
Display data 
The choice of cut can be selected by puting the value into the coordinate field in voxel or in 
millimeters. After entering it will redrawn in the appropriate display element. Second option is 
to reclick a different position in the display elements.  
 
Displayed activation maps is possible to thresholding based on the loaded data. For 
statistical parametric maps is accessible thresholding p value and p value with correction FWE. 
Independent components is possible to thresholding only through Z values.  
 
It is also possible to change background image (loaded from the program SPM) as 
necessary, over which are activation maps displayed. Due to the nature of the loaded data are 
available different color maps (HOT, JET a HSV). Maps of independent components also using 
three color maps (ICA, ICA positives, ICA negatives). First appears in the activation maps of 
both positive and negative values of z-score, second only positive and last only negative value. 
The program includes a component to vary the transparency of activation maps in the range 





Obrázek 57: Element for setting transparency 
Slice view 
Besides display the currently selected slice in axial, sagittal and coronal plane is available 
to view any number of cuts in the axial plane using the Slice View. This function after starting, 
reads the input parameters from the file Nastaveni.txt if this file does not exist, it will use the 
predefined values and creates the file. Example of file Nastaveni.txt content is shown in the 
picture 37. This file is automatically saved to the current directory and can be meaningfully 
edited. After the row called parameters followed by the number of columns, number of rows, 
slice thickness, image format, background image, color map and a threshold value. 
 
Obrázek 58: Text file Nastaveni.txt 
The following table describes the meaningful parameters for the function Slice View. 
Tabulka 7: Parameters for Slice View 
The parameters in a text file Nastaveni.txt 
Columns Recommended range 1 – 10 columns 
Rows Recommended  range 1 – 10 rows 
Slice thickness Recommended range 1 – 10 [mm] 
Image format png, jpeg, tiff 
Background image 1 – T1 weighted, 2 – T2 weighted background image 
Colormap 1 – HOT – SPM, 2 – JET, 3 – HSV  
Threshold value Recommended range 1 – 3  
 
Figure describes the elements to render settings. If not shown all the slices, then you can 
use the buttons to scroll up and down the window and render the current slices. Use the button 
called Save settings are saved to a text file, all the above mentioned parameters. Click Export 
saved in the folder currently rendered slices the selected component or SPM. Export all is only 
available when working with independent components and is used to save the selected number 
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of slices for each component individually loaded into the folder called image that is created in 
the current directory. This means that, when loaded into memory of sixteen components, is in 
a folder named image saved sixteen images with the required parameters. 
 
 
Obrázek 59: Parameters for setting Slice view 
Data export 
The program lets you store images of slices from Slice view in formats *.png, *.jpeg, *.tiff 
or collective export of all components of selected entity in any of these formats. Before saving 
is user asked, if he wants to choose a directory for saving, if not, the program creates a folder 
image in the current directory and saves the image into this folder.  
 
It is also possible to save required parameter setting of sliceView function info the file 
Nastaveni.txt. 
 
Batch storing statistical parametric maps can be started by calling the function with the 
following input parameters. The first input parameter specifies the path to the file SPM.mat 
second to select the contrast. The last parameter has only an auxiliary function serves to 
distinguish the batch execution for SPM and ICA. Saved image is named on the basis of the 
sequence composition SPM with information about the slice thickness (e.g. 2 mm) and 
information about the selected contrast. 
 
Example function call: 
 




Bulk data export can be started by calling fMRI function with input parameter, which 
specifies the way to the results of independent component analysis. The second input parameter 
is the part of name of the loaded file. This parameter is used as a unique identifier, which 
organizes the filtration of other files in the folder are loaded with data. When this identifier 
ambiguity may occur to output a plurality of corresponding file names. In this case, the 
components will be loaded first announced by the file name. The following line is an example 
of calling function in order to bulk exports:  
 
fMRIA ('D:\P\data\ICA_gr', 'sub') 
 
In the case of bulk export are data saved automatically into a folder named image, which 
will be created in the current directory. 
 
 
 
 
